
Table S1. Cis‐ and trans‐eQTL distribution in poplar leaves, xylem and roots 

Tissue  Category  Total #a  # Cisb # Transc # Ambiguousd

Xylem  Genes with eQTL  30,313  2,398 16,353 11,562

 
eQTL  36,071  2,408 18,684 14,979

Leaf  Genes with eQTL  12,392  3,509 4,178 4,705

 
eQTL  13,403  3,528 4,500 5,375

Root  Genes with eQTL  8,534  2,156 3,120 3,258

 
eQTL  9,137  2,161 3,321 3,655

a.  The permutation‐derived LOD thresholds for eQTL significance were 2.89 for xylem, 2.92 for leaf, and 2.93 for 
root.  

b.  A gene was declared as having a cis‐eQTL if the eQTL peak overlapped at any point with the genetic interval 
containing the corresponding gene model in the genome, as defined by its flanking SSR, SFP or GEM markers. 

c.  A gene was declared as having a trans‐eQTL if the eQTL did not overlap at any point with the genetic interval 
containing the corresponding gene model in the genome, as defined by its flanking SSR, SFP or GEM markers. 

d.  A gene was declared as having an ambiguous eQTL if the position of the corresponding gene model was not 
flanked on both sides by SSR, SFP, or GEM markers, or if the gene resided on an unplaced genomic sequence 
scaffold from the genome assembly. 

 



Table S2. Significant eQTL hotspots by linkage group in each of the three tissues 

Linkage 
group 

Total Gene 
Models 
(GMs) 

Total GMs 
covered by 
map 

Total 
xylem 
hotspot 
binsa 

Total leaf 
hotspot 
binsb 

Total root 
hotspot 
binsc 

1  4181  3469  12 10 6

2  2940  2856  1 2 0

3  2097  1854  0 2 3

4  2040  1881  0 0 2

5  2402  2081  3 2 5

6  2526  2412  3 6 5

7  1466  1302  0 1 0

8  2169  2148  1 2 3

9  1749  1667  21 9 11

10  2586  1749  0 6 1

11  1624  1300  3 14 3

12  1478  648  0 1 6

13  1703  2323  0 5 9

14  2391  1916  6 14 10

15  1377  1076  10 4 0

16  1528  1501  0 14 9

17  1074  489  7 1 8

18  1425  736  0 1 1

19  1311  1269  0 3 6

Total  38067  32677  67 97 88

a. The permutation‐derived hotspot threshold value for xylem was 39 eQTL 

b. The permutation‐derived hotspot threshold value for leaf was 21 eQTL 

c. The permutation‐derived hotspot threshold value for root was 16 eQTL 



Table S3. Shared hotspots and their gene members between xylem, leaf and root. 

Linkage group  Bin #  Xylem eQTL  Leaf eQTL  Root eQTL    
Gene models 

shared 
      Cis  Trans/Am  Cis  Trans/Am  Cis  Trans/Am       
Hotspots shared by xylem, leaf and root                      
5  708  7  205  4  21  0  24  0 
8  1014  6  35  13  9  6  22     3 
                       
Hotspots shared by xylem and leaf only                      
1  1  6  77  10  204        2 
2  276  4  59  9  23        4 
9  1015  8  114  8  19        3 
9  1020  1  52  2  20        0 
9  1023  4  39  4  25        0 
9  1028  2  61  4  29        0 
9  1030  6  35  3  22           1 
                       
Hotspots shared by xylem and root only                      
1  131  6  34        1  41  0 
9  1093  4  504        0  218  0 
9  1094  2  1137        0  129  3 
9  1095  6  3291        0  68  0 
9  1096  22  14132        0  65  14 
11  1263  9  68        2  17  2 
14  1395  13  799        1  57  0 
14  1396  6  140        0  19  0 
14  1397  1  76        2  23  0 
14  1398  0  52        0  20  0 
14  1399  0  180        0  19  0 
17  1664  2  83        0  33     1 
                       
Hotspots shared by leaf and root only                      
5  682        10  12  16  1  0 
7  838        9  16  3  15  1 
11  1222        12  156  7  11  9 
13  1333        9  27  3  63  1 
14  1498        12  25  13  37  20 
16  1628        9  21  7  14  3 
19  1783        12  25  8  33     4 

 



Table S4. Overlap in gene memberships between three hotspots detected in adjacent map bins in xylem 

Bin #1017  Bin #1018  Bin #1019 
fgenesh1_pg.C_scaffold_6396000001       
fgenesh4_pg.C_LG_VI000364       
fgenesh4_pg.C_LG_VI001806       
fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001       
gw1.IV.4594.1       
gw1.XIII.2478.1       
   eugene3.00002146  eugene3.00002146 
eugene3.00030422  eugene3.00030422  eugene3.00030422 
eugene3.00070624  eugene3.00070624  eugene3.00070624 
   eugene3.00071319  eugene3.00071319 
      eugene3.00081469 
eugene3.00110439  eugene3.00110439  eugene3.00110439 
eugene3.00110621  eugene3.00110621  eugene3.00110621 
      eugene3.00170228 
   eugene3.00180606  eugene3.00180606 
eugene3.00280298  eugene3.00280298    
eugene3.01170034  eugene3.01170034  eugene3.01170034 
eugene3.01800030  eugene3.01800030  eugene3.01800030 
eugene3.02140013  eugene3.02140013  eugene3.02140013 
eugene3.02390004  eugene3.02390004  eugene3.02390004 
eugene3.02460001  eugene3.02460001  eugene3.02460001 
eugene3.02510003  eugene3.02510003  eugene3.02510003 
eugene3.03410004  eugene3.03410004  eugene3.03410004 
      eugene3.03760007 
eugene3.04440001  eugene3.04440001  eugene3.04440001 
eugene3.06350004  eugene3.06350004  eugene3.06350004 
eugene3.06530001  eugene3.06530001  eugene3.06530001 
   eugene3.08730001  eugene3.08730001 
eugene3.113410001  eugene3.113410001  eugene3.113410001 
eugene3.17700001  eugene3.17700001  eugene3.17700001 
eugene3.36030002  eugene3.36030002    
eugene3.47870001  eugene3.47870001  eugene3.47870001 
      eugene3.56740001 
eugene3.70910001  eugene3.70910001  eugene3.70910001 
eugene3.98910001  eugene3.98910001  eugene3.98910001 
      fgenesh1_pg.C_LG_I001103 
fgenesh1_pg.C_LG_I003024  fgenesh1_pg.C_LG_I003024  fgenesh1_pg.C_LG_I003024 
fgenesh1_pg.C_LG_IV000363  fgenesh1_pg.C_LG_IV000363  fgenesh1_pg.C_LG_IV000363 
fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630    
fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169 
fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005 
fgenesh1_pg.C_scaffold_10998000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_10998000001 fgenesh1_pg.C_scaffold_10998000001
fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002    
fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001 fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001
fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012 



   fgenesh1_pg.C_scaffold_2495000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_2495000001 
      fgenesh1_pg.C_scaffold_294000002 
fgenesh1_pg.C_scaffold_399000009  fgenesh1_pg.C_scaffold_399000009  fgenesh1_pg.C_scaffold_399000009 
fgenesh1_pg.C_scaffold_4167000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_4167000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_4167000001 
   fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002 
fgenesh1_pg.C_scaffold_5705000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_5705000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_5705000001 
fgenesh1_pg.C_scaffold_5891000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_5891000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_5891000001 
fgenesh1_pg.C_scaffold_8363000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_8363000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_8363000001 
fgenesh1_pg.C_scaffold_8415000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_8415000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_8415000001 
fgenesh1_pg.C_scaffold_8489000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_8489000001    
fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001  fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001 
fgenesh1_pm.C_LG_XVII000079  fgenesh1_pm.C_LG_XVII000079  fgenesh1_pm.C_LG_XVII000079 
fgenesh4_pg.C_LG_I001163  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  fgenesh4_pg.C_LG_I001163 
      fgenesh4_pg.C_LG_V001055 
   fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249 
fgenesh4_pg.C_LG_X001199  fgenesh4_pg.C_LG_X001199  fgenesh4_pg.C_LG_X001199 
fgenesh4_pg.C_LG_XII000557  fgenesh4_pg.C_LG_XII000557  fgenesh4_pg.C_LG_XII000557 
fgenesh4_pg.C_LG_XIX000501  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000501  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000501 
fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982 
fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001 fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001
fgenesh4_pg.C_scaffold_13692000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_13692000001 fgenesh4_pg.C_scaffold_13692000001
fgenesh4_pg.C_scaffold_14088000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_14088000001 fgenesh4_pg.C_scaffold_14088000001
fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001 fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001
fgenesh4_pg.C_scaffold_168000005  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000005  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000005 
fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001 fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001
fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001 fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001
fgenesh4_pg.C_scaffold_19937000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_19937000001 fgenesh4_pg.C_scaffold_19937000001
fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001 
fgenesh4_pg.C_scaffold_283000002  fgenesh4_pg.C_scaffold_283000002    
   fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003 
fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002 
fgenesh4_pg.C_scaffold_413000002  fgenesh4_pg.C_scaffold_413000002  fgenesh4_pg.C_scaffold_413000002 
fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004 
fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001    
fgenesh4_pg.C_scaffold_4787000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_4787000001    
fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001 
fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002 
fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001 
      fgenesh4_pg.C_scaffold_626000004 
   fgenesh4_pg.C_scaffold_666000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_666000001 
fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001 
fgenesh4_pg.C_scaffold_839000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_839000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_839000001 
fgenesh4_pg.C_scaffold_8484000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_8484000001    
fgenesh4_pg.C_scaffold_8721000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_8721000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_8721000001 
fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001 
fgenesh4_pg.C_scaffold_8928000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_8928000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_8928000001 
fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001 
fgenesh4_pg.C_scaffold_9925000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_9925000001  fgenesh4_pg.C_scaffold_9925000001 



fgenesh4_pg.C_scaffold_994000003  fgenesh4_pg.C_scaffold_994000003  fgenesh4_pg.C_scaffold_994000003 
   grail3.0012027101  grail3.0012027101 
grail3.0016012001  grail3.0016012001  grail3.0016012001 
   grail3.0038012201  grail3.0038012201 
grail3.0120000601  grail3.0120000601  grail3.0120000601 
grail3.0200000402  grail3.0200000402  grail3.0200000402 
grail3.0218000801  grail3.0218000801  grail3.0218000801 
grail3.0297000101  grail3.0297000101  grail3.0297000101 
grail3.0982000101  grail3.0982000101  grail3.0982000101 
grail3.21358000101  grail3.21358000101  grail3.21358000101 
   grail3.3124000101  grail3.3124000101 
grail3.3927000101  grail3.3927000101    
grail3.7295000101  grail3.7295000101  grail3.7295000101 
gw1.1132.2.1  gw1.1132.2.1  gw1.1132.2.1 
gw1.13678.2.1  gw1.13678.2.1  gw1.13678.2.1 
gw1.1376.5.1  gw1.1376.5.1  gw1.1376.5.1 
gw1.1412.1.1  gw1.1412.1.1  gw1.1412.1.1 
gw1.148.31.1  gw1.148.31.1  gw1.148.31.1 
gw1.149.11.1  gw1.149.11.1  gw1.149.11.1 
gw1.149.12.1  gw1.149.12.1  gw1.149.12.1 
      gw1.157.105.1 
      gw1.187.90.1 
      gw1.254.37.1 
      gw1.309.19.1 
gw1.345.6.1  gw1.345.6.1  gw1.345.6.1 
gw1.3471.1.1  gw1.3471.1.1    
      gw1.4226.1.1 
gw1.4273.1.1  gw1.4273.1.1  gw1.4273.1.1 
gw1.4747.1.1  gw1.4747.1.1  gw1.4747.1.1 
gw1.5562.1.1  gw1.5562.1.1  gw1.5562.1.1 
   gw1.635.6.1  gw1.635.6.1 
gw1.64.59.1  gw1.64.59.1  gw1.64.59.1 
gw1.6575.3.1  gw1.6575.3.1  gw1.6575.3.1 
gw1.666.3.1  gw1.666.3.1  gw1.666.3.1 
gw1.754.1.1  gw1.754.1.1  gw1.754.1.1 
gw1.803.10.1  gw1.803.10.1    
gw1.I.314.1  gw1.I.314.1  gw1.I.314.1 
gw1.I.502.1  gw1.I.502.1  gw1.I.502.1 
gw1.III.2477.1  gw1.III.2477.1  gw1.III.2477.1 
   gw1.IV.1626.1  gw1.IV.1626.1 
   gw1.V.4840.1  gw1.V.4840.1 
gw1.VII.2048.1  gw1.VII.2048.1  gw1.VII.2048.1 
gw1.VII.2057.1  gw1.VII.2057.1  gw1.VII.2057.1 
gw1.VII.2586.1  gw1.VII.2586.1  gw1.VII.2586.1 
      gw1.VIII.58.1 
gw1.X.3063.1  gw1.X.3063.1  gw1.X.3063.1 
gw1.X.5036.1  gw1.X.5036.1    
gw1.XI.2194.1  gw1.XI.2194.1  gw1.XI.2194.1 



gw1.XIII.1845.1  gw1.XIII.1845.1  gw1.XIII.1845.1 
gw1.XIV.33.1  gw1.XIV.33.1  gw1.XIV.33.1 
gw1.XVI.163.1  gw1.XVI.163.1  gw1.XVI.163.1 
gw1.XVI.2600.1  gw1.XVI.2600.1  gw1.XVI.2600.1 

 



Table S5. Networks identified in leaf (LF), xylem (XY) and root (RT), genetic and physical location, and gene membership. 
                           
Organ  Network ID  Interval  Chromosome  Marker  Map distance  Flanking markers  Physical location marker 1  Physical location markers 2  NimbleGen Probe  P. trichocarpa Gene Model  Network Edges  Putative Arabidopsis homolog  Functional Annotation 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS01868P013070  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I0041  2  AT5G19780   TUA5 (tubulin alpha‐5) 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS04082P028569  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_III0736  3  AT5G19780   TUA5 (tubulin alpha‐5) 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS00021P000141  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I1143  1  AT1G07470   transcription factor IIA large subunit 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS00979P006847  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII2628  1  AT1G19485   AT hook motif‐containing protein 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS01368P009571  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3472  1  AT1G12470   Pep3/Vps18/deep orange family protein 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS05117P035816  eugene3.00010344  3  AT1G73730   EIL3 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS09120P063834  eugene3.00102048  3  AT3G07100   protein transport protein Sec24 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS11647P081523  eugene3.00170444  2  AT5G15400   U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS12041P084281  eugene3.00190367  1  AT5G18260   protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS30106P210737  eugene3.00860083  2  AT4G24270   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS12370P086585  fgenesh4_pg.C_LG_I000797  1  AT4G23940   FtsH protease 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS15772P110401  fgenesh4_pg.C_LG_XI000498 1  AT1G29350   similar to kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29370.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66902.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1296 (InterPro:IPR009719) 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS36816P257711  fgenesh4_pg.C_scaffold_41000211  5  AT4G10070   KH domain‐containing protein 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS37266P260856  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000056  1  AT3G04740   SWP 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS18286P127996  grail3.0002056201  3  AT4G28540   PAPK1 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS18683P130777  grail3.0007019301  2  AT2G25660   EMB2410 (EMBRYO DEFECTIVE 2410) 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS19107P133745  grail3.0014036201  2  AT1G32810   protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS20792P145539  grail3.0106015501  8  AT5G04670   similar to nucleic acid binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G32620.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46523.1); contains domain PTHR14898 (PTHR14898) 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS39324P275263  gw1.133.152.12  AT5G27030   TPR3 (TOPLESS‐RELATED 3) 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS47524P332665  gw1.44.88.1  7  AT1G18560   hAT dimerisation domain‐containing protein / BED zinc finger domain‐containing protein / transposase‐related 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS41703P291918  gw1.9913.5.1  5  AT3G01090   AKIN10 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS21005P147030  gw1.I.1484.1  9  AT3G21070   NADK1 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS21034P147234  gw1.I.1805.1  1  AT2G41900   zinc finger (CCCH‐type) family protein 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS21615P151301  gw1.I.7746.1  3  AT1G27320   AHK3 (ARABIDOPSIS HISTIDINE KINASE 3) 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS22314P156193  gw1.II.647.1  4  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS22792P159539  gw1.IV.1760.1 2  AT1G61850   patatin family protein 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS23192P162339  gw1.IX.2182.1 1  AT3G19280   FUCT1 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS23241P162682  gw1.IX.2641.1 6  AT1G50030   TOR (TARGET OF RAPAMYCIN) 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS25649P179543  gw1.X.653.1  5  AT4G16280   FCA; RNA binding 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS25688P179811  gw1.X.841.1  3  AT1G26460   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS26833P187826  gw1.XIV.3743.1  2  AT2G05170   ATVPS11 (Arabidopsis thaliana vacuolar protein sorting 11); transporter 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS00021P000141  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I1143  1  AT1G07470   transcription factor IIA large subunit 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS01368P009571  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3472  1  AT1G12470   Pep3/Vps18/deep orange family protein 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS05117P035816  eugene3.00010344  3  AT1G73730   EIL3 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS09120P063834  eugene3.00102048  2  AT3G07100   protein transport protein Sec24 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS11647P081523  eugene3.00170444  2  AT5G15400   U‐box domain‐containing protein 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS12041P084281  eugene3.00190367  1  AT5G18260   protein binding / zinc ion binding 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS36816P257711  fgenesh4_pg.C_scaffold_41000211  4  AT4G10070   KH domain‐containing protein 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS18683P130777  grail3.0007019301  2  AT2G25660   EMB2410 (EMBRYO DEFECTIVE 2410) 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS19107P133745  grail3.0014036201  1  AT1G32810   protein binding / zinc ion binding 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS20792P145539  grail3.0106015501  7  AT5G04670   similar to nucleic acid binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G32620.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46523.1); contains domain PTHR14898 (PTHR14898) 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS39324P275263  gw1.133.152.11  AT5G27030   TPR3 (TOPLESS‐RELATED 3) 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS47524P332665  gw1.44.88.1  6  AT1G18560   hAT dimerisation domain‐containing protein / BED zinc finger domain‐containing protein / transposase‐related 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS41703P291918  gw1.9913.5.1  4  AT3G01090   AKIN10 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS21005P147030  gw1.I.1484.1  7  AT3G21070   NADK1 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS21034P147234  gw1.I.1805.1  1  AT2G41900   zinc finger (CCCH‐type) family protein 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS21615P151301  gw1.I.7746.1  2  AT1G27320   AHK3 (ARABIDOPSIS HISTIDINE KINASE 3) 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS22314P156193  gw1.II.647.1  3  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS22792P159539  gw1.IV.1760.1 2  AT1G61850   patatin family protein 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS23192P162339  gw1.IX.2182.1 1  AT3G19280   FUCT1 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS23241P162682  gw1.IX.2641.1 6  AT1G50030   TOR (TARGET OF RAPAMYCIN) 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS25649P179543  gw1.X.653.1  5  AT4G16280   FCA; RNA binding 
LF  LF2  2  1  1  0.0201  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS26833P187826  gw1.XIV.3743.1  2  AT2G05170   ATVPS11 (Arabidopsis thaliana vacuolar protein sorting 11); transporter 
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS53163P372128  eugene3.00060079  8     
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS51979P363842  eugene3.00160892  6     
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS51796P362563  eugene3.00180223  3     
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS31982P223874  eugene3.10170001  1  AT3G06790   plastid developmental protein DAG 
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS43043P301298  eugene3.60490001  2     
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS50213P351482  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001223  1     
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS51959P363706  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000918  6     
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS51101P357695  fgenesh1_pg.C_scaffold_159000006  12     
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS45272P316904  fgenesh4_pg.C_scaffold_363000001  6     
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS38596P270168  grail3.1766000201  5  ATCG00360   Encodes a protein required for photosystem I assembly and stability. In Chlamydomonas reinhardtii 
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS54850P383941  grail3.3626000201  3     
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS39205P274433  gw1.12729.1.14  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS39389P275721  gw1.13673.6.14  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS39417P275914  gw1.13864.5.15  ATCG01040   hypothetical protein 
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS39695P277864  gw1.159.58.1  10  AT3G21295   ATP binding / DNA binding 
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS47461P332221  gw1.41.608.1  1     
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS49602P347205  gw1.XIX.1353.1  8     
LF  LF41  41  1  4  0.7674  G834 ‐ G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  E_POPLARS27098P189684  gw1.XIX.2931.1  9  AT1G80190   PSF1 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS01774P012414  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_I0088  14  AT4G34290   SWIB complex BAF60b domain‐containing protein 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS01853P012971  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_XV0016  7  AT3G48680   GAMMA CAL2 (GAMMA CARBONIC ANHYDRASE‐LIKE 2); acyltransferase/ transferase 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS02019P014131  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2552  3  AT5G08650   GTP‐binding protein LepA 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS02757P019298  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491  15  AT4G02530   chloroplast thylakoid lumen protein 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS02836P019848  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1540  1  AT4G33030   SQD1 (sulfoquinovosyldiacylglycerol 1); UDPsulfoquinovose synthase 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS03540P024779  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIX0756  2  AT1G35680   50S ribosomal protein L21 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS03719P026031  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVII0327  11  AT3G01280   porin 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS04148P029033  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0206  7  AT2G21250   mannose 6‐phosphate reductase (NADPH‐dependent) 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS04190P029326  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0706  11  AT2G28000   SLP 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS04242P029693  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0614  1  AT3G49990   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61051.1); contains InterPro domain Low temperature viability protein (InterPro:IPR007307) 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS00148P001030  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I7940  4  AT1G29880   glycyl‐tRNA synthetase / glycine‐‐tRNA ligase 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS00466P003260  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV2768  2  AT3G15010   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS00547P003827  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX1928  2  AT1G49380   cytochrome c biogenesis protein family 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS00760P005320  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166  1  AT3G52750   FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS01096P007670  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X3683  15  AT3G06980   DEAD/DEAH box helicase 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS01292P009042  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII0363  21  AT5G58250   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75840.1); contains domain PD020337 (PD020337) 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS01373P009610  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV0188  3  AT2G20420   succinyl‐CoA ligase (GDP‐forming) beta‐chain 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS01562P010932  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV1465  3  AT5G62840   phosphoglycerate/bisphosphoglycerate mutase family protein 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS05347P037427  eugene3.00011927  17  AT5G14910   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS06275P043920  eugene3.00031286  1  AT5G47900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G27730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68737.1) 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS07357P051494  eugene3.00060837  5  AT3G09050   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96465.1) 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS09555P066883  eugene3.00111342  3  AT5G44450   similar to hypothetical protein OsI_013284 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY92051.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAK09232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF858 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS12196P085369  eugene3.00190981  2  AT1G06950   TIC110 



LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS29737P208153  eugene3.00440183  5  AT1G65720   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN83711.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22167.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94059.1) 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS30096P210671  eugene3.00860035  3  AT4G24280   CPHSC70‐1 (chloroplast heat shock protein 70‐1); ATP binding / unfolded protein binding 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS30282P211970  eugene3.01180078  6  AT4G17090   BAM3 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS30836P215850  eugene3.01570036  13  AT1G67280   lactoylglutathione lyase 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS14430P101010  fgenesh4_pg.C_LG_VI000277 9  AT3G56650   thylakoid lumenal 20 kDa protein 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS15163P106137  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001084  20  AT3G25920   RPL15 (ribosomal protein L15) 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS17667P123669  fgenesh4_pm.C_LG_VIII000641  3  AT1G14270   CAAX amino terminal protease family protein 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS18378P128645  grail3.0003038902  2  AT3G63410   APG1 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS19043P133297  grail3.0013033101  8  AT5G11450   oxygen‐evolving complex‐related 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS19524P136664  grail3.0023008101  1  AT5G57170   macrophage migration inhibitory factor family protein / MIF family protein 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS19595P137160  grail3.0024031501  2  AT2G41530   ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS38047P266328  grail3.0107000401  15  AT3G15190   chloroplast 30S ribosomal protein S20 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS46501P325506  gw1.129.1.1  3  AT1G74730   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96654.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500) 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS39353P275470  gw1.134.192.11  AT5G54290   cytochrome c biogenesis protein family 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS39746P278220  gw1.16424.1.12  AT3G14600   60S ribosomal protein L18A (RPL18aC) 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS40129P280898  gw1.210.7.1  1  AT5G49020   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS20971P146797  gw1.I.1156.1  7  AT5G59250   sugar transporter family protein 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS21413P149887  gw1.I.5571.1  12  AT1G32990   PRPL11 (PLASTID RIBOSOMAL PROTEIN L11); structural constituent of ribosome 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS21841P152887  gw1.I.976.1  4  AT2G29650   inorganic phosphate transporter 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS22738P159163  gw1.IV.11.1  1  AT3G29185   similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC147482g2v2 [Medicago truncatula] (GB:ABD32485.1) 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS22803P159620  gw1.IV.1864.1 5  AT4G21210   phosphoprotein phosphatase/ protein kinase 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS22906P160341  gw1.IV.3048.1 22  AT2G33800   ribosomal protein S5 family protein 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS24202P169413  gw1.VI.2404.1 11  AT2G41680   thioredoxin reductase 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS24672P172699  gw1.VII.4002.1  2  AT5G65470   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24530.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95421.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] 
(GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS25234P176635  gw1.X.2172.1  1  AT3G55460   SCL30 (SC35‐like splicing factor 30); RNA binding 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS25242P176694  gw1.X.2264.1  7  AT3G55400   OVA1 (OVULE ABORTION 1); ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS26310P184166  gw1.XIII.1619.1  2  AT3G04550   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28500.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65032.1) 
LF  LF734  734  6  3  14.0142  rG139 ‐ G2126 LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  E_POPLARS49906P349335  gw1.XVI.617.1 3  AT4G16390   chloroplastic RNA‐binding protein P67 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS01774P012414  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_I0088  11  AT4G34290   SWIB complex BAF60b domain‐containing protein 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS01853P012971  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_XV0016  7  AT3G48680   GAMMA CAL2 (GAMMA CARBONIC ANHYDRASE‐LIKE 2); acyltransferase/ transferase 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS02019P014131  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2552  4  AT5G08650   GTP‐binding protein LepA 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS02757P019298  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491  12  AT4G02530   chloroplast thylakoid lumen protein 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS02836P019848  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1540  1  AT4G33030   SQD1 (sulfoquinovosyldiacylglycerol 1); UDPsulfoquinovose synthase 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS02841P019883  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1599  2  AT5G11710   (EPSIN1); binding 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS02988P020913  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII0650  1  AT2G40430   Identical to Uncharacterized protein At2g40430 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O22892;GB:Q93XZ8); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41463.1); contains InterPro domain Tumor suppressor protein Gltscr2 
(InterPro:IPR011211); contains InterPro domain P60‐like (InterPro:IPR011687) 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS04148P029033  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0206  5  AT2G21250   mannose 6‐phosphate reductase (NADPH‐dependent) 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS04190P029326  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0706  9  AT2G28000   SLP 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS00148P001030  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I7940  7  AT1G29880   glycyl‐tRNA synthetase / glycine‐‐tRNA ligase 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS00419P002927  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV0118  3  AT3G28730   NFD 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS00466P003260  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV2768  1  AT3G15010   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS00760P005320  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166  1  AT3G52750   FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS01096P007670  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X3683  15  AT3G06980   DEAD/DEAH box helicase 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS01292P009042  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII0363  19  AT5G58250   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75840.1); contains domain PD020337 (PD020337) 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS01373P009610  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV0188  3  AT2G20420   succinyl‐CoA ligase (GDP‐forming) beta‐chain 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS01562P010932  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV1465  3  AT5G62840   phosphoglycerate/bisphosphoglycerate mutase family protein 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS05347P037427  eugene3.00011927  16  AT5G14910   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS06275P043920  eugene3.00031286  1  AT5G47900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G27730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68737.1) 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS07326P051282  eugene3.00060732  1  AT2G37660   binding / catalytic/ coenzyme binding 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS07357P051494  eugene3.00060837  5  AT3G09050   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96465.1) 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS09555P066883  eugene3.00111342  3  AT5G44450   similar to hypothetical protein OsI_013284 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY92051.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAK09232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF858 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS10923P076458  eugene3.00150408  3  AT3G54660   ATGR2 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS29737P208153  eugene3.00440183  5  AT1G65720   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN83711.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22167.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94059.1) 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS30096P210671  eugene3.00860035  4  AT4G24280   CPHSC70‐1 (chloroplast heat shock protein 70‐1); ATP binding / unfolded protein binding 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS30282P211970  eugene3.01180078  6  AT4G17090   BAM3 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS30836P215850  eugene3.01570036  12  AT1G67280   lactoylglutathione lyase 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS14430P101010  fgenesh4_pg.C_LG_VI000277 9  AT3G56650   thylakoid lumenal 20 kDa protein 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS15163P106137  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001084  20  AT3G25920   RPL15 (ribosomal protein L15) 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS17556P122890  fgenesh4_pm.C_LG_VI000651  3  AT1G07320   RPL4 (ribosomal protein L4); poly(U) binding / structural constituent of ribosome 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS18378P128645  grail3.0003038902  2  AT3G63410   APG1 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS19043P133297  grail3.0013033101  8  AT5G11450   oxygen‐evolving complex‐related 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS19514P136596  grail3.0023001602  2  AT5G52580   RAB GTPase activator 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS19595P137160  grail3.0024031501  2  AT2G41530   ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS46501P325506  gw1.129.1.1  3  AT1G74730   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96654.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500) 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS39353P275470  gw1.134.192.11  AT5G54290   cytochrome c biogenesis protein family 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS39746P278220  gw1.16424.1.12  AT3G14600   60S ribosomal protein L18A (RPL18aC) 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS39976P279827  gw1.19200.2.11  AT2G46080   similar to BPS1 (BYPASS 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G01550.2); similar to BPS1 (BYPASS 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G01550.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94247.1) 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS40129P280898  gw1.210.7.1  1  AT5G49020   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS41521P290643  gw1.82.189.1  3  AT5G23060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G59780.1); similar to extracellular Ca2+ sensing receptor [Glycine max] (GB:ABY57763.1); contains InterPro domain Rhodanese‐like (InterPro:IPR001763) 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS20971P146797  gw1.I.1156.1  7  AT5G59250   sugar transporter family protein 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS21413P149887  gw1.I.5571.1  10  AT1G32990   PRPL11 (PLASTID RIBOSOMAL PROTEIN L11); structural constituent of ribosome 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS21656P151587  gw1.I.809.1  3  AT4G31530   binding / catalytic/ coenzyme binding 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS21841P152887  gw1.I.976.1  3  AT2G29650   inorganic phosphate transporter 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS22471P157293  gw1.III.1640.1 4  AT4G20360   AtRABE1b 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS22738P159163  gw1.IV.11.1  1  AT3G29185   similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC147482g2v2 [Medicago truncatula] (GB:ABD32485.1) 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS22803P159620  gw1.IV.1864.1 5  AT4G21210   phosphoprotein phosphatase/ protein kinase 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS22906P160341  gw1.IV.3048.1 21  AT2G33800   ribosomal protein S5 family protein 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS24202P169413  gw1.VI.2404.1 10  AT2G41680   thioredoxin reductase 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS24672P172699  gw1.VII.4002.1  3  AT5G65470   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24530.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95421.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] 
(GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS25242P176694  gw1.X.2264.1  6  AT3G55400   OVA1 (OVULE ABORTION 1); ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS26310P184166  gw1.XIII.1619.1  2  AT3G04550   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28500.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65032.1) 
LF  LF738  738  6  4  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  E_POPLARS49906P349335  gw1.XVI.617.1 2  AT4G16390   chloroplastic RNA‐binding protein P67 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS02442P017092  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0785  1  AT1G73230   nascent polypeptide‐associated complex (NAC) domain‐containing protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS04387P030704  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0168  4  AT5G02610   60S ribosomal protein L35 (RPL35D) 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  8  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS01143P007999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5562  2  AT1G17350   auxin‐induced‐related / indole‐3‐acetic acid induced‐related 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  3  AT2G27430   binding 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52430P367001  eugene3.00130150  1     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  8  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS42651P298557  eugene3.01680043  2     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31235P218641  eugene3.02170002  12  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  10     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31489P220422  eugene3.03590002  17  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31876P223129  eugene3.08470002  1  AT2G39200   MLO12 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31955P223682  eugene3.09920003  16     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32040P224280  eugene3.105920001  8  AT5G58700   phosphoinositide‐specific phospholipase C family protein 



LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32187P225308  eugene3.117510002  18  AT5G67530   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32253P225770  eugene3.122860001  23  AT4G32551   LUG 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32341P226386  eugene3.129730001  19  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32416P226911  eugene3.13450002  15     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32439P227067  eugene3.136050002  17  AT2G46060   transmembrane protein‐related 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32629P228399  eugene3.151590001  11  AT4G21030   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32661P228625  eugene3.15460003  7  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  27  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32946P230620  eugene3.179850001  14  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32960P230720  eugene3.18100002  21  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33017P231116  eugene3.186290001  9  AT3G54670   ATSMC1 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33034P231237  eugene3.187820001  20  AT2G26910   ATPDR4 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33053P231369  eugene3.190110001  15  AT5G24470   APRR5 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  22  AT5G36160   aminotransferase‐related 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  25  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001044526.1); contains domain SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33353P233466  eugene3.22680001  24  AT4G24070   carbon‐carbon lyase 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  28  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  25  AT5G16690   ATORC3 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33679P235753  eugene3.29580002  24     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  15  AT5G24020   ATMIND1 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33725P236072  eugene3.30260002  22  AT5G28520   similar to jacalin lectin family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33790.1); similar to jasmonate inducible protein [Brassica napus] (GB:CAA72271.1); contains InterPro domain Mannose‐binding lectin 
(InterPro:IPR001229) 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  8  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  22  AT2G02450   ANAC035 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  4  AT1G19100   ATP‐binding region 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33908P237355  eugene3.32930003  20  AT3G19180   ARC6H 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33911P237377  eugene3.32970001  1  AT5G54100   band 7 family protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  8  AT1G08060   MOM 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52586P368093  fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 4     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  16     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS54367P380556  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000025  11     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  4     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS51030P357197  fgenesh1_pg.C_scaffold_168000048  1     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS12266P085856  fgenesh4_pg.C_LG_I000203  4  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS13780P096455  fgenesh4_pg.C_LG_IV000849 5     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS14549P101840  fgenesh4_pg.C_LG_VI000842 21  AT1G76680   OPR1 (12‐oxophytodienoate reductase 1); 12‐oxophytodienoate reductase 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS14656P102587  fgenesh4_pg.C_LG_VI001433 1  AT2G37310   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS15797P110576  fgenesh4_pg.C_LG_XI000709 16  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS15798P110586  fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 7  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS43779P306448  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735 5     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 11  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] 
(GB:ABD64942.1); contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS16192P113338  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000398  1  AT3G46790   CRR2 (CHLORORESPIRATORY REDUCTION 2) 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34885P244195  fgenesh4_pg.C_scaffold_12071000001  7  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS44366P310558  fgenesh4_pg.C_scaffold_12865000001  15     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35323P247260  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000009  1  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35324P247267  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000010  2  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35416P247911  fgenesh4_pg.C_scaffold_15878000001  10  AT3G28840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35561P248926  fgenesh4_pg.C_scaffold_16826000001  16  AT3G07650   COL9 (CONSTANS‐LIKE 9) 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35594P249158  fgenesh4_pg.C_scaffold_17034000001  2  AT5G45350   proline‐rich family protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35680P249759  fgenesh4_pg.C_scaffold_17878000001  22  AT5G09950   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35721P250044  fgenesh4_pg.C_scaffold_18221000001  1  AT5G52850   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36101P252704  fgenesh4_pg.C_scaffold_21540000001  19  AT3G12900   oxidoreductase 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36218P253521  fgenesh4_pg.C_scaffold_2294000001  30  AT1G31290   PAZ domain‐containing protein / piwi domain‐containing protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  28  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS45120P315837  fgenesh4_pg.C_scaffold_250000007  5     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  5  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  26  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  16  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS45461P318222  fgenesh4_pg.C_scaffold_481000005  8     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS17167P120164  fgenesh4_pm.C_LG_II000330 3  AT3G21260   GLTP3 (GLYCOLIPID TRANSFER PROTEIN 3); glycolipid binding / glycolipid transporter 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50261P351816  grail3.0006007101  4     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  26  AT2G23150   NRAMP3 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50677P354726  grail3.11800000201  23     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  23  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38638P270466  grail3.20714000101  11  AT1G15990   ATCNGC7 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.114  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS39894P279256  gw1.18001.5.14  AT1G67120   midasin‐related 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40264P281848  gw1.245.19.1  2  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  9  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS47419P331930  gw1.397.12.1  9     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  27  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS41671P291694  gw1.9564.1.1  25  AT5G17670   hydrolase 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS23513P164589  gw1.IX.946.1  2  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS49241P344680  gw1.XI.2458.1 5     
LF  LF1218  1218  11  3  23.1659  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS25861P181027  gw1.XI.3096.1 4  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  4  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS02442P017092  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0785  1  AT1G73230   nascent polypeptide‐associated complex (NAC) domain‐containing protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS04387P030704  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0168  15  AT5G02610   60S ribosomal protein L35 (RPL35D) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  8  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS01143P007999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5562  6  AT1G17350   auxin‐induced‐related / indole‐3‐acetic acid induced‐related 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS01281P008961  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII1633  19  AT2G27280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G27285.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79937.1) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS08928P062495  eugene3.00101057  52  AT2G01430   homeobox‐leucine zipper protein 17 (HB‐17) / HD‐ZIP transcription factor 17 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS09036P063250  eugene3.00101562  2  AT1G14030   ribulose‐1 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  3  AT2G27430   binding 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS09713P067989  eugene3.00120485  34  AT5G08160   ATPK3 (Arabidopsis thaliana serine/threonine protein kinase 3); kinase 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52430P367001  eugene3.00130150  1     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS10046P070319  eugene3.00130240  19  AT4G16710   glycosyltransferase family protein 28 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  16  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS42651P298557  eugene3.01680043  2     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31235P218641  eugene3.02170002  13  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  10     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31489P220422  eugene3.03590002  18  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS42801P299602  eugene3.03740004  35     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS55127P385880  eugene3.06640001  11     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31876P223129  eugene3.08470002  1  AT2G39200   MLO12 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  49  AT4G08900   arginase 



LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31955P223682  eugene3.09920003  34     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32040P224280  eugene3.105920001  19  AT5G58700   phosphoinositide‐specific phospholipase C family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32187P225308  eugene3.117510002  46  AT5G67530   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32191P225332  eugene3.117890002  49  AT3G13070   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32205P225429  eugene3.118910001  43  AT4G15093   catalytic LigB subunit of aromatic ring‐opening dioxygenase family 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  52  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32253P225770  eugene3.122860001  52  AT4G32551   LUG 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  55  AT1G61010   CPSF73‐I 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32341P226386  eugene3.129730001  43  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32353P226467  eugene3.130360001  21  AT3G26440   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42517.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF707 (InterPro:IPR007877) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32416P226911  eugene3.13450002  37     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32439P227067  eugene3.136050002  41  AT2G46060   transmembrane protein‐related 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  27  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32516P227607  eugene3.143230002  25  AT1G20760   calcium‐binding EF hand family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  23  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32534P227737  eugene3.144680001  28  AT1G73590   PIN1 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  48  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  40  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32579P228053  eugene3.147150001  30  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32629P228399  eugene3.151590001  23  AT4G21030   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32661P228625  eugene3.15460003  7  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  51  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  65  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32774P229413  eugene3.162610002  47  AT2G33150   KAT2 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  54     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32946P230620  eugene3.179850001  14  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32960P230720  eugene3.18100002  50  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33017P231116  eugene3.186290001  24  AT3G54670   ATSMC1 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33034P231237  eugene3.187820001  44  AT2G26910   ATPDR4 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33053P231369  eugene3.190110001  29  AT5G24470   APRR5 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  51  AT5G47020   glycine‐rich protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  52  AT5G36160   aminotransferase‐related 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33289P233018  eugene3.215830001  32  AT3G11570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G06230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61015.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  63  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001044526.1); contains domain SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33353P233466  eugene3.22680001  58  AT4G24070   carbon‐carbon lyase 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33357P233498  eugene3.22700001  47  AT5G48300   ADG1 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33399P233790  eugene3.23720001  16  AT2G11000   ATMAK10 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  53  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33459P234209  eugene3.25310001  46  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains 
InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33499P234487  eugene3.26630002  45  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  47  AT4G17200   F‐box family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  31  AT1G64600   copper ion binding 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  56  AT5G16690   ATORC3 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33602P235208  eugene3.28360003  45  AT1G18640   PSP (3‐PHOSPHOSERINE PHOSPHATASE) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33624P235366  eugene3.28690001  3  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  42  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33661P235621  eugene3.29370001  52  AT1G70620   cyclin‐related 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33679P235753  eugene3.29580002  50     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  38  AT5G24020   ATMIND1 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33725P236072  eugene3.30260002  50  AT5G28520   similar to jacalin lectin family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33790.1); similar to jasmonate inducible protein [Brassica napus] (GB:CAA72271.1); contains InterPro domain Mannose‐binding lectin 
(InterPro:IPR001229) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  22  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  48  AT2G02450   ANAC035 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33869P237082  eugene3.32400004  27  AT1G17450   ATP phosphoribosyltransferase ‐related 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  12  AT1G19100   ATP‐binding region 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33908P237355  eugene3.32930003  39  AT3G19180   ARC6H 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33911P237377  eugene3.32970001  1  AT5G54100   band 7 family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33939P237572  eugene3.33310001  51  AT1G20060   kinesin motor protein‐related 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  50  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34276P239926  eugene3.56540001  75  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34440P241079  eugene3.74560001  23  AT1G63560   Identical to Cysteine‐rich repeat secretory protein 8 precursor (CRRSP8) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9SH40;GB:Q6NPE1); similar to protein kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63600.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16041.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF26 (InterPro:IPR002902) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  17  AT1G08060   MOM 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS53922P377445  fgenesh1_pg.C_LG_I001302  31     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52586P368093  fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 5     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  38     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS54367P380556  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000025  11     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  4     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS51030P357197  fgenesh1_pg.C_scaffold_168000048  1     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS12266P085856  fgenesh4_pg.C_LG_I000203  4  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS13780P096455  fgenesh4_pg.C_LG_IV000849 13     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS43549P304839  fgenesh4_pg.C_LG_VI000691 31     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS14549P101840  fgenesh4_pg.C_LG_VI000842 37  AT1G76680   OPR1 (12‐oxophytodienoate reductase 1); 12‐oxophytodienoate reductase 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS14656P102587  fgenesh4_pg.C_LG_VI001433 1  AT2G37310   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS43594P305152  fgenesh4_pg.C_LG_VII000820  26     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS15797P110576  fgenesh4_pg.C_LG_XI000709 17  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS15798P110586  fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 7  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS43779P306448  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735 9     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 11  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] 
(GB:ABD64942.1); contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS16192P113338  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000398  1  AT3G46790   CRR2 (CHLORORESPIRATORY REDUCTION 2) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS16853P117968  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000168  1  AT5G06839   bZIP family transcription factor 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34787P243508  fgenesh4_pg.C_scaffold_11689000001  35  AT4G24120   YSL1 (YELLOW STRIPE LIKE 1); oligopeptide transporter 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34881P244164  fgenesh4_pg.C_scaffold_12001000001  11  AT2G45550   CYP76C4 (cytochrome P450 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34885P244195  fgenesh4_pg.C_scaffold_12071000001  18  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS44366P310558  fgenesh4_pg.C_scaffold_12865000001  16     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34998P244985  fgenesh4_pg.C_scaffold_12930000001  25  AT1G09040   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09050.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G55050.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17561.1); contains InterPro domain Homeodomain‐like (InterPro:IPR009057) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  56  AT3G48000   ALDH2B4 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35153P246070  fgenesh4_pg.C_scaffold_13876000001  57     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35272P246902  fgenesh4_pg.C_scaffold_14827000001  75  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35323P247260  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000009  1  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35324P247267  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000010  2  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35416P247911  fgenesh4_pg.C_scaffold_15878000001  23  AT3G28840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35561P248926  fgenesh4_pg.C_scaffold_16826000001  37  AT3G07650   COL9 (CONSTANS‐LIKE 9) 



LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35565P248951  fgenesh4_pg.C_scaffold_16833000001  46  AT1G61690   zinc ion binding 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  42  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35594P249158  fgenesh4_pg.C_scaffold_17034000001  7  AT5G45350   proline‐rich family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35680P249759  fgenesh4_pg.C_scaffold_17878000001  53  AT5G09950   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35721P250044  fgenesh4_pg.C_scaffold_18221000001  1  AT5G52850   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35774P250418  fgenesh4_pg.C_scaffold_18720000001  52  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  45  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  34  AT2G36990   SIGF 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36101P252704  fgenesh4_pg.C_scaffold_21540000001  40  AT3G12900   oxidoreductase 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36218P253521  fgenesh4_pg.C_scaffold_2294000001  68  AT1G31290   PAZ domain‐containing protein / piwi domain‐containing protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  69  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS45120P315837  fgenesh4_pg.C_scaffold_250000007  5     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  15  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  59  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  36  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS45461P318222  fgenesh4_pg.C_scaffold_481000005  9     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  34  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  44  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS37607P263247  fgenesh4_pg.C_scaffold_9806000001  17  AT2G26080   ATGLDP2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCINE DECARBOXYLASE P‐PROTEIN 2); glycine dehydrogenase (decarboxylating) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS17167P120164  fgenesh4_pm.C_LG_II000330 3  AT3G21260   GLTP3 (GLYCOLIPID TRANSFER PROTEIN 3); glycolipid binding / glycolipid transporter 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50261P351816  grail3.0006007101  5     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  38  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS19953P139670  grail3.0037015401  20  AT1G18370   HIK (HINKEL); microtubule motor 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS20546P143821  grail3.0076004501  14     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS20675P144723  grail3.0092009801  2  AT2G30370   allergen‐related 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38064P266447  grail3.0121000601  4  AT4G30240   protein binding 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS51281P358959  grail3.0124004101  1     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50110P350758  grail3.0145004701  9     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  65  AT2G23150   NRAMP3 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50677P354726  grail3.11800000201  53     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  52  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38638P270466  grail3.20714000101  20  AT1G15990   ATCNGC7 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.115  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS39636P277452  gw1.15475.1.154  AT1G17745   PGDH (3‐PHOSPHOGLYCERATE DEHYDROGENASE); phosphoglycerate dehydrogenase 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS39894P279256  gw1.18001.5.17  AT1G67120   midasin‐related 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.138  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS47028P329193  gw1.20419.1.161     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40213P281486  gw1.2233.1.1  16  AT1G80460   NHO1 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40264P281848  gw1.245.19.1  2  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40312P282182  gw1.263.10.1  3  AT5G07580   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  30  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS47419P331930  gw1.397.12.1  9     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  57  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS41671P291694  gw1.9564.1.1  55  AT5G17670   hydrolase 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS23513P164589  gw1.IX.946.1  2  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS24386P170700  gw1.VII.1093.1  20  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS49241P344680  gw1.XI.2458.1 5     
LF  LF1219  1219  11  3  23.1859  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS25861P181027  gw1.XI.3096.1 4  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  9  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS02442P017092  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0785  1  AT1G73230   nascent polypeptide‐associated complex (NAC) domain‐containing protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS04387P030704  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0168  25  AT5G02610   60S ribosomal protein L35 (RPL35D) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  9  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS01143P007999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5562  11  AT1G17350   auxin‐induced‐related / indole‐3‐acetic acid induced‐related 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS01281P008961  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII1633  23  AT2G27280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G27285.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79937.1) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  59  AT2G38480   integral membrane protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS07221P050542  eugene3.00060338  12     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS07252P050759  eugene3.00060467  5  AT4G35910   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23594.1); contains domain SSF52402 (SSF52402); contains domain PTHR20882:SF1 (PTHR20882:SF1); contains domain PTHR20882 (PTHR20882) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS08928P062495  eugene3.00101057  72  AT2G01430   homeobox‐leucine zipper protein 17 (HB‐17) / HD‐ZIP transcription factor 17 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS09036P063250  eugene3.00101562  3  AT1G14030   ribulose‐1 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  3  AT2G27430   binding 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS09713P067989  eugene3.00120485  47  AT5G08160   ATPK3 (Arabidopsis thaliana serine/threonine protein kinase 3); kinase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52445P367106  eugene3.00121116  68     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52430P367001  eugene3.00130150  1     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS10046P070319  eugene3.00130240  25  AT4G16710   glycosyltransferase family protein 28 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  22  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS30095P210664  eugene3.00860032  29  AT3G28740   cytochrome P450 family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS30787P215504  eugene3.01520004  1  AT3G57690   ATAGP23 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS30860P216019  eugene3.01620030  5  AT5G58190   ECT10 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS42651P298557  eugene3.01680043  2     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS42668P298674  eugene3.01800031  75     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31235P218641  eugene3.02170002  12  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  10     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31489P220422  eugene3.03590002  17  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS42801P299602  eugene3.03740004  52     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS55127P385880  eugene3.06640001  16     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31836P222850  eugene3.07970007  46  AT3G04470   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04780.1); similar to hypothetical protein OsI_009190 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87957.1); similar to Os02g0810100 [Oryza sativa 
(japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001048467.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44660.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31859P223012  eugene3.08260002  53  AT3G11730   ATFP8 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31876P223129  eugene3.08470002  2  AT2G39200   MLO12 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  77  AT4G08900   arginase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31955P223682  eugene3.09920003  42     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31965P223754  eugene3.100410001  56  AT4G38880   ATASE3 (GLN PHOSPHORIBOSYL PYROPHOSPHATE AMIDOTRANSFERASE 3); amidophosphoribosyltransferase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32040P224280  eugene3.105920001  28  AT5G58700   phosphoinositide‐specific phospholipase C family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32073P224507  eugene3.108210002  67  AT5G42770   similar to Maf family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66550.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92653.1); contains InterPro domain Maf‐like protein (InterPro:IPR003697) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32187P225308  eugene3.117510002  66  AT5G67530   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32191P225332  eugene3.117890002  69  AT3G13070   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32205P225429  eugene3.118910001  63  AT4G15093   catalytic LigB subunit of aromatic ring‐opening dioxygenase family 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  75  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32231P225612  eugene3.12110002  6  AT5G41320   unknown protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32253P225770  eugene3.122860001  79  AT4G32551   LUG 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  81  AT1G61010   CPSF73‐I 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  45  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32297P226078  eugene3.126430002  94  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32341P226386  eugene3.129730001  67  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32353P226467  eugene3.130360001  34  AT3G26440   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42517.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF707 (InterPro:IPR007877) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32416P226911  eugene3.13450002  53     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32439P227067  eugene3.136050002  59  AT2G46060   transmembrane protein‐related 



LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  38  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32516P227607  eugene3.143230002  45  AT1G20760   calcium‐binding EF hand family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  36  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32534P227737  eugene3.144680001  39  AT1G73590   PIN1 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  73  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  61  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32579P228053  eugene3.147150001  43  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32610P228267  eugene3.149730001  42  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32629P228399  eugene3.151590001  32  AT4G21030   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  78  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  52  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32678P228744  eugene3.15570005  44  AT5G38290   peptidyl‐tRNA hydrolase family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  102  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32774P229413  eugene3.162610002  66  AT2G33150   KAT2 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  83     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32846P229919  eugene3.16960006  39  AT3G20015   pepsin A 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32946P230620  eugene3.179850001  12  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32960P230720  eugene3.18100002  77  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33017P231116  eugene3.186290001  38  AT3G54670   ATSMC1 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33034P231237  eugene3.187820001  67  AT2G26910   ATPDR4 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33053P231369  eugene3.190110001  41  AT5G24470   APRR5 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  78  AT5G47020   glycine‐rich protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  40     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  74  AT5G36160   aminotransferase‐related 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  52  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  40  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33277P232934  eugene3.213830001  51  ATCG01010   Chloroplast encoded  NADH dehydrogenase unit. 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33289P233018  eugene3.215830001  48  AT3G11570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G06230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61015.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33297P233079  eugene3.216960001  35  AT2G45770   CPFTSY 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  70  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar 
to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  92  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001044526.1); contains domain SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33353P233466  eugene3.22680001  82  AT4G24070   carbon‐carbon lyase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33357P233498  eugene3.22700001  69  AT5G48300   ADG1 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33399P233790  eugene3.23720001  32  AT2G11000   ATMAK10 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  79  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33459P234209  eugene3.25310001  65  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains 
InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33478P234345  eugene3.26170001  26  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33499P234487  eugene3.26630002  68  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  71  AT4G17200   F‐box family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  71  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  43  AT1G64600   copper ion binding 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33530P234708  eugene3.27180003  13  AT3G29450   similar to hAT dimerisation domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G19260.1); similar to putative transposase [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAL86479.1); contains domain GENERAL 
TRANSCRIPTION FACTOR 2‐RELATED ZINC FINGER PROTEIN (PTHR11697); contains domain ZINC FINGER PROTEIN 237 (PTHR11697:SF9) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33562P234932  eugene3.27800001  80  AT2G17500   auxin efflux carrier family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  83  AT5G16690   ATORC3 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  54  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33572P235001  eugene3.27930001  56  AT5G52030   TraB protein‐related 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33602P235208  eugene3.28360003  70  AT1G18640   PSP (3‐PHOSPHOSERINE PHOSPHATASE) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33624P235366  eugene3.28690001  5  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  66  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33661P235621  eugene3.29370001  83  AT1G70620   cyclin‐related 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33679P235753  eugene3.29580002  72     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33694P235853  eugene3.29960001  50     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  63  AT5G24020   ATMIND1 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33725P236072  eugene3.30260002  72  AT5G28520   similar to jacalin lectin family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33790.1); similar to jasmonate inducible protein [Brassica napus] (GB:CAA72271.1); contains InterPro domain Mannose‐binding lectin 
(InterPro:IPR001229) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  30  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33774P236413  eugene3.31150001  31  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  97  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33789P236521  eugene3.31330002  4  AT4G22485   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  76  AT2G02450   ANAC035 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33869P237082  eugene3.32400004  41  AT1G17450   ATP phosphoribosyltransferase ‐related 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  25  AT1G19100   ATP‐binding region 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33885P237192  eugene3.32560002  55  AT3G24620   ROPGEF8 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33908P237355  eugene3.32930003  60  AT3G19180   ARC6H 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33911P237377  eugene3.32970001  1  AT5G54100   band 7 family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33939P237572  eugene3.33310001  71  AT1G20060   kinesin motor protein‐related 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  76  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33961P237727  eugene3.33590002  44     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  47  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  81  AT3G09560   lipin family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34276P239926  eugene3.56540001  112  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34440P241079  eugene3.74560001  34  AT1G63560   Identical to Cysteine‐rich repeat secretory protein 8 precursor (CRRSP8) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9SH40;GB:Q6NPE1); similar to protein kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63600.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16041.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF26 (InterPro:IPR002902) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34466P241261  eugene3.77080001  88  AT3G52180   DSP4 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  75  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  46  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  24  AT1G08060   MOM 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS53922P377445  fgenesh1_pg.C_LG_I001302  48     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52586P368093  fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 6     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  53     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52107P364737  fgenesh1_pg.C_LG_XV000221  53     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS54367P380556  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000025  10     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  4     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS51030P357197  fgenesh1_pg.C_scaffold_168000048  1     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS12216P085511  fgenesh4_kg.C_LG_II000030  25  AT1G71730   similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97948.1) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS12266P085856  fgenesh4_pg.C_LG_I000203  5  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS13561P094925  fgenesh4_pg.C_LG_III001540 9  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS13780P096455  fgenesh4_pg.C_LG_IV000849 17     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS43549P304839  fgenesh4_pg.C_LG_VI000691 45     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS14549P101840  fgenesh4_pg.C_LG_VI000842 56  AT1G76680   OPR1 (12‐oxophytodienoate reductase 1); 12‐oxophytodienoate reductase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS14656P102587  fgenesh4_pg.C_LG_VI001433 1  AT2G37310   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS43594P305152  fgenesh4_pg.C_LG_VII000820  37     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS15797P110576  fgenesh4_pg.C_LG_XI000709 16  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS15798P110586  fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 6  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 



LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS43779P306448  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735 9     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 11  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] 
(GB:ABD64942.1); contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS15941P111581  fgenesh4_pg.C_LG_XII000403  1     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS16192P113338  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000398  1  AT3G46790   CRR2 (CHLORORESPIRATORY REDUCTION 2) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS16853P117968  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000168  1  AT5G06839   bZIP family transcription factor 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34787P243508  fgenesh4_pg.C_scaffold_11689000001  53  AT4G24120   YSL1 (YELLOW STRIPE LIKE 1); oligopeptide transporter 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34881P244164  fgenesh4_pg.C_scaffold_12001000001  22  AT2G45550   CYP76C4 (cytochrome P450 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  59  AT3G22200   POP2 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34885P244195  fgenesh4_pg.C_scaffold_12071000001  28  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34977P244838  fgenesh4_pg.C_scaffold_12741000001  82     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34978P244844  fgenesh4_pg.C_scaffold_12753000001  45  AT2G14910   similar to amine oxidase/ copper ion binding / quinone binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14970.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70864.1) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS44366P310558  fgenesh4_pg.C_scaffold_12865000001  15     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34998P244985  fgenesh4_pg.C_scaffold_12930000001  35  AT1G09040   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09050.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G55050.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17561.1); contains InterPro domain Homeodomain‐like (InterPro:IPR009057) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35000P244994  fgenesh4_pg.C_scaffold_12943000001  35  AT3G08820   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  84  AT3G48000   ALDH2B4 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35107P245749  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000044  1  AT4G08990   DNA (cytosine‐5‐)‐methyltransferase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35153P246070  fgenesh4_pg.C_scaffold_13876000001  85     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35155P246084  fgenesh4_pg.C_scaffold_13898000001  13  AT1G70830   MLP28 (MLP‐LIKE PROTEIN 28) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35272P246902  fgenesh4_pg.C_scaffold_14827000001  113  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35323P247260  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000009  1  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35324P247267  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000010  2  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35416P247911  fgenesh4_pg.C_scaffold_15878000001  35  AT3G28840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  64  AT1G49540   nucleotide binding 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35561P248926  fgenesh4_pg.C_scaffold_16826000001  52  AT3G07650   COL9 (CONSTANS‐LIKE 9) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35565P248951  fgenesh4_pg.C_scaffold_16833000001  65  AT1G61690   zinc ion binding 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  59  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35594P249158  fgenesh4_pg.C_scaffold_17034000001  12  AT5G45350   proline‐rich family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  22     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35680P249759  fgenesh4_pg.C_scaffold_17878000001  74  AT5G09950   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35721P250044  fgenesh4_pg.C_scaffold_18221000001  2  AT5G52850   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35774P250418  fgenesh4_pg.C_scaffold_18720000001  73  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  83     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  64  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  52  AT2G36990   SIGF 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36101P252704  fgenesh4_pg.C_scaffold_21540000001  53  AT3G12900   oxidoreductase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  69     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36218P253521  fgenesh4_pg.C_scaffold_2294000001  106  AT1G31290   PAZ domain‐containing protein / piwi domain‐containing protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  104  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS45120P315837  fgenesh4_pg.C_scaffold_250000007  5     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  24  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  90  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36517P255613  fgenesh4_pg.C_scaffold_3073000001  86  AT4G30110   HMA2 (Heavy metal ATPase 2); cadmium‐transporting ATPase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36563P255941  fgenesh4_pg.C_scaffold_3254000001  4  AT5G49950   embryogenesis‐associated protein‐related 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  52  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36601P256206  fgenesh4_pg.C_scaffold_3363000001  75  AT5G67280   RLK (RECEPTOR‐LIKE KINASE); ATP binding / kinase/ protein serine/threonine kinase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  51  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS45338P317363  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000028  11     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  54  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  64  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS37607P263247  fgenesh4_pg.C_scaffold_9806000001  27  AT2G26080   ATGLDP2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCINE DECARBOXYLASE P‐PROTEIN 2); glycine dehydrogenase (decarboxylating) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS17167P120164  fgenesh4_pm.C_LG_II000330 4  AT3G21260   GLTP3 (GLYCOLIPID TRANSFER PROTEIN 3); glycolipid binding / glycolipid transporter 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50261P351816  grail3.0006007101  6     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  58  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS19898P139283  grail3.0035029701  26  AT3G61730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39758.1); contains domain F‐box domain (SSF81383) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS19953P139670  grail3.0037015401  26  AT1G18370   HIK (HINKEL); microtubule motor 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS53670P375680  grail3.0039018301  7     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS20458P143202  grail3.0068007401  4  AT5G58960   GIL1 (GRAVITROPIC IN THE LIGHT) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS20546P143821  grail3.0076004501  17     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS20675P144723  grail3.0092009801  2  AT2G30370   allergen‐related 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38064P266447  grail3.0121000601  4  AT4G30240   protein binding 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS51281P358959  grail3.0124004101  2     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50110P350758  grail3.0145004701  9     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50380P352649  grail3.0619000201  7     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  96  AT2G23150   NRAMP3 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50677P354726  grail3.11800000201  82     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  78  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38638P270466  grail3.20714000101  32  AT1G15990   ATCNGC7 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38655P270583  grail3.2255000401  60  AT1G80380   phosphoribulokinase/uridine kinase‐related 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38686P270802  grail3.2737000301  16  AT5G06870   PGIP2 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 2); protein binding 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.113  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  28     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS39636P277452  gw1.15475.1.180  AT1G17745   PGDH (3‐PHOSPHOGLYCERATE DEHYDROGENASE); phosphoglycerate dehydrogenase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS39830P278805  gw1.17004.3.110  AT1G08830   CSD1 (COPPER/ZINC SUPEROXIDE DISMUTASE 1) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS39894P279256  gw1.18001.5.17  AT1G67120   midasin‐related 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.155  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS47028P329193  gw1.20419.1.185     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40213P281486  gw1.2233.1.1  22  AT1G80460   NHO1 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40264P281848  gw1.245.19.1  2  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40312P282182  gw1.263.10.1  7  AT5G07580   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  42  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  59  AT2G47000   MDR4 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS41260P288819  gw1.659.165.149     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  88  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS41670P291689  gw1.9562.1.1  31  AT1G12050   fumarylacetoacetase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS41671P291694  gw1.9564.1.1  76  AT5G17670   hydrolase 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS21682P151771  gw1.I.8274.1  3  AT5G61630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G07490.1); similar to hypothetical protein Op_7490 [Olimarabidopsis pumila] (GB:AAR15475.1) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 9  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS23513P164589  gw1.IX.946.1  2  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS24386P170700  gw1.VII.1093.1  27  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS49241P344680  gw1.XI.2458.1 6     
LF  LF1220  1220  11  3  23.2059  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS25861P181027  gw1.XI.3096.1 4  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  12  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS02442P017092  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0785  1  AT1G73230   nascent polypeptide‐associated complex (NAC) domain‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS29270P204888  estExt_fgenesh4_pm.C_660098  26  AT4G38220   aminoacylase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS04387P030704  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0168  31  AT5G02610   60S ribosomal protein L35 (RPL35D) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  9  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 



LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS01143P007999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5562  12  AT1G17350   auxin‐induced‐related / indole‐3‐acetic acid induced‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS01281P008961  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII1633  29  AT2G27280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G27285.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79937.1) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  72  AT2G38480   integral membrane protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS05982P041870  eugene3.00021827  59  AT5G41330   potassium channel tetramerisation domain‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS07221P050542  eugene3.00060338  13     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS07252P050759  eugene3.00060467  5  AT4G35910   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23594.1); contains domain SSF52402 (SSF52402); contains domain PTHR20882:SF1 (PTHR20882:SF1); contains domain PTHR20882 (PTHR20882) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS08157P057096  eugene3.00080839  113  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS08928P062495  eugene3.00101057  102  AT2G01430   homeobox‐leucine zipper protein 17 (HB‐17) / HD‐ZIP transcription factor 17 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS09036P063250  eugene3.00101562  4  AT1G14030   ribulose‐1 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  3  AT2G27430   binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS09713P067989  eugene3.00120485  57  AT5G08160   ATPK3 (Arabidopsis thaliana serine/threonine protein kinase 3); kinase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52445P367106  eugene3.00121116  95     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS09988P069913  eugene3.00130066  63  AT5G51795   Kin17 DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52430P367001  eugene3.00130150  1     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS10046P070319  eugene3.00130240  35  AT4G16710   glycosyltransferase family protein 28 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  31  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS51950P363638  eugene3.00161016  59     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS30095P210664  eugene3.00860032  35  AT3G28740   cytochrome P450 family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS51344P359397  eugene3.01170077  18     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS30787P215504  eugene3.01520004  1  AT3G57690   ATAGP23 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS30860P216019  eugene3.01620030  8  AT5G58190   ECT10 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS42651P298557  eugene3.01680043  2     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS42668P298674  eugene3.01800031  107     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31235P218641  eugene3.02170002  12  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  10     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31489P220422  eugene3.03590002  17  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS42801P299602  eugene3.03740004  69     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS55127P385880  eugene3.06640001  23     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31732P222121  eugene3.06770012  76     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31803P222620  eugene3.07640001  28  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31836P222850  eugene3.07970007  57  AT3G04470   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04780.1); similar to hypothetical protein OsI_009190 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87957.1); similar to Os02g0810100 [Oryza sativa 
(japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001048467.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44660.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31859P223012  eugene3.08260002  80  AT3G11730   ATFP8 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31876P223129  eugene3.08470002  2  AT2G39200   MLO12 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  96  AT4G08900   arginase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31955P223682  eugene3.09920003  53     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS31965P223754  eugene3.100410001  68  AT4G38880   ATASE3 (GLN PHOSPHORIBOSYL PYROPHOSPHATE AMIDOTRANSFERASE 3); amidophosphoribosyltransferase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32040P224280  eugene3.105920001  39  AT5G58700   phosphoinositide‐specific phospholipase C family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32073P224507  eugene3.108210002  86  AT5G42770   similar to Maf family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66550.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92653.1); contains InterPro domain Maf‐like protein (InterPro:IPR003697) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32187P225308  eugene3.117510002  86  AT5G67530   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32190P225328  eugene3.117890001  48  AT2G01690   binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32191P225332  eugene3.117890002  87  AT3G13070   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32205P225429  eugene3.118910001  79  AT4G15093   catalytic LigB subunit of aromatic ring‐opening dioxygenase family 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  104  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32231P225612  eugene3.12110002  7  AT5G41320   unknown protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32247P225729  eugene3.122460001  55  AT5G47810   phosphofructokinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32253P225770  eugene3.122860001  112  AT4G32551   LUG 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  116  AT1G61010   CPSF73‐I 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  55  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32282P225970  eugene3.125220001  29  AT5G49990   xanthine/uracil permease family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32297P226078  eugene3.126430002  116  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32341P226386  eugene3.129730001  96  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32353P226467  eugene3.130360001  44  AT3G26440   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42517.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF707 (InterPro:IPR007877) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  30  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32405P226830  eugene3.13420001  79  AT1G65410   ATNAP11 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32416P226911  eugene3.13450002  66     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32439P227067  eugene3.136050002  84  AT2G46060   transmembrane protein‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32445P227112  eugene3.136590001  16  AT4G32700   DNA‐directed DNA polymerase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  65  AT2G47920   kinase interacting family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  48  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32502P227514  eugene3.141980001  46  AT2G22910   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein / amino acid kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32507P227546  eugene3.142350001  4  AT3G57130   BOP1 (BLADE ON PETIOLE 1); protein binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  106  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32516P227607  eugene3.143230002  57  AT1G20760   calcium‐binding EF hand family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  44  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32534P227737  eugene3.144680001  60  AT1G73590   PIN1 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  107  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32544P227807  eugene3.145140001  28  AT2G13840   PHP domain‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  87  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32579P228053  eugene3.147150001  54  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32610P228267  eugene3.149730001  65  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32629P228399  eugene3.151590001  41  AT4G21030   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32650P228545  eugene3.153550001  1  AT5G25620   YUC6 (YUCCA6); monooxygenase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32654P228576  eugene3.153950001  64  AT2G16780   NFC02 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  95  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  69  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32678P228744  eugene3.15570005  67  AT5G38290   peptidyl‐tRNA hydrolase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  130  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32774P229413  eugene3.162610002  82  AT2G33150   KAT2 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  106     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32846P229919  eugene3.16960006  49  AT3G20015   pepsin A 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  90  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32946P230620  eugene3.179850001  12  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS32960P230720  eugene3.18100002  104  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33017P231116  eugene3.186290001  57  AT3G54670   ATSMC1 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33034P231237  eugene3.187820001  83  AT2G26910   ATPDR4 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33053P231369  eugene3.190110001  63  AT5G24470   APRR5 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  112  AT5G47020   glycine‐rich protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  54     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  107  AT5G36160   aminotransferase‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33214P232498  eugene3.207250001  44  AT3G16460   jacalin lectin family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  66  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  62  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33277P232934  eugene3.213830001  75  ATCG01010   Chloroplast encoded  NADH dehydrogenase unit. 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33289P233018  eugene3.215830001  56  AT3G11570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G06230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61015.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33297P233079  eugene3.216960001  46  AT2G45770   CPFTSY 



LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  91  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar 
to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  116  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001044526.1); contains domain SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33353P233466  eugene3.22680001  107  AT4G24070   carbon‐carbon lyase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33357P233498  eugene3.22700001  89  AT5G48300   ADG1 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33399P233790  eugene3.23720001  39  AT2G11000   ATMAK10 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33413P233888  eugene3.23960001  11  AT3G03970   binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  101  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33459P234209  eugene3.25310001  81  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains 
InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33478P234345  eugene3.26170001  37  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33499P234487  eugene3.26630002  102  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  103  AT4G17200   F‐box family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  91  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  58  AT1G64600   copper ion binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33530P234708  eugene3.27180003  16  AT3G29450   similar to hAT dimerisation domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G19260.1); similar to putative transposase [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAL86479.1); contains domain GENERAL 
TRANSCRIPTION FACTOR 2‐RELATED ZINC FINGER PROTEIN (PTHR11697); contains domain ZINC FINGER PROTEIN 237 (PTHR11697:SF9) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33549P234843  eugene3.27580002  17  AT1G55620   CLC‐F 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33562P234932  eugene3.27800001  100  AT2G17500   auxin efflux carrier family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  117  AT5G16690   ATORC3 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  66  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33572P235001  eugene3.27930001  83  AT5G52030   TraB protein‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33602P235208  eugene3.28360003  88  AT1G18640   PSP (3‐PHOSPHOSERINE PHOSPHATASE) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33624P235366  eugene3.28690001  5  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  97  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33644P235506  eugene3.29060001  57  AT4G18700   CIPK12 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33661P235621  eugene3.29370001  109  AT1G70620   cyclin‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33679P235753  eugene3.29580002  90     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33694P235853  eugene3.29960001  62     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33709P235961  eugene3.30060003  108  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  82  AT5G24020   ATMIND1 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33725P236072  eugene3.30260002  91  AT5G28520   similar to jacalin lectin family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33790.1); similar to jasmonate inducible protein [Brassica napus] (GB:CAA72271.1); contains InterPro domain Mannose‐binding lectin 
(InterPro:IPR001229) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33741P236187  eugene3.30510002  60  AT3G46570   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  41  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  42  AT2G16660   nodulin family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33774P236413  eugene3.31150001  47  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  125  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  76  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33789P236521  eugene3.31330002  6  AT4G22485   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33818P236725  eugene3.31840001  36  AT4G29900   ACA10 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  95  AT5G47560   ATSDAT 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33863P237037  eugene3.32370002  2  AT4G16380   metal ion binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  92  AT2G02450   ANAC035 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33869P237082  eugene3.32400004  52  AT1G17450   ATP phosphoribosyltransferase ‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  31  AT1G19100   ATP‐binding region 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33885P237192  eugene3.32560002  64  AT3G24620   ROPGEF8 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33908P237355  eugene3.32930003  85  AT3G19180   ARC6H 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33911P237377  eugene3.32970001  3  AT5G54100   band 7 family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33939P237572  eugene3.33310001  88  AT1G20060   kinesin motor protein‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33944P237605  eugene3.33400001  78  AT3G01510   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  94  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33961P237727  eugene3.33590002  52     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33991P237937  eugene3.34100002  86  AT3G13990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G07660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45644.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1296 
(InterPro:IPR009719) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS33992P237943  eugene3.34120001  67  AT2G47980   SCC3 (sister‐chromatide cohesion protein 3); binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  73  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  107  AT3G09560   lipin family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS43033P301229  eugene3.54240001  59     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34276P239926  eugene3.56540001  142  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34420P240935  eugene3.72370001  79  AT1G15140   oxidoreductase NAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34440P241079  eugene3.74560001  50  AT1G63560   Identical to Cysteine‐rich repeat secretory protein 8 precursor (CRRSP8) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9SH40;GB:Q6NPE1); similar to protein kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63600.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16041.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF26 (InterPro:IPR002902) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34466P241261  eugene3.77080001  106  AT3G52180   DSP4 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  106  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  65  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34613P242290  eugene3.94580001  82  AT2G03020   heat shock protein‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  39  AT1G08060   MOM 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS53922P377445  fgenesh1_pg.C_LG_I001302  67     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS53309P373154  fgenesh1_pg.C_LG_IV001208 2     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52586P368093  fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 6     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  68     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS52107P364737  fgenesh1_pg.C_LG_XV000221  64     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS54367P380556  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000025  10     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  4     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS51030P357197  fgenesh1_pg.C_scaffold_168000048  1     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS54874P384107  fgenesh1_pg.C_scaffold_374000001  22     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  87     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS12216P085511  fgenesh4_kg.C_LG_II000030  29  AT1G71730   similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97948.1) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS12266P085856  fgenesh4_pg.C_LG_I000203  5  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  39  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS13561P094925  fgenesh4_pg.C_LG_III001540 16  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS13780P096455  fgenesh4_pg.C_LG_IV000849 23     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS43549P304839  fgenesh4_pg.C_LG_VI000691 58     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS14549P101840  fgenesh4_pg.C_LG_VI000842 67  AT1G76680   OPR1 (12‐oxophytodienoate reductase 1); 12‐oxophytodienoate reductase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS14656P102587  fgenesh4_pg.C_LG_VI001433 1  AT2G37310   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS43594P305152  fgenesh4_pg.C_LG_VII000820  45     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS14895P104265  fgenesh4_pg.C_LG_VII000939  1  AT5G48090   ELP1 (EDM2‐LIKE PROTEIN1); protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS15797P110576  fgenesh4_pg.C_LG_XI000709 16  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS15798P110586  fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 6  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS43779P306448  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735 12     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 11  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] 
(GB:ABD64942.1); contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS15941P111581  fgenesh4_pg.C_LG_XII000403  1     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS16192P113338  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000398  1  AT3G46790   CRR2 (CHLORORESPIRATORY REDUCTION 2) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS16411P114874  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000877  100  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS16853P117968  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000168  4  AT5G06839   bZIP family transcription factor 



LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34787P243508  fgenesh4_pg.C_scaffold_11689000001  85  AT4G24120   YSL1 (YELLOW STRIPE LIKE 1); oligopeptide transporter 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34881P244164  fgenesh4_pg.C_scaffold_12001000001  26  AT2G45550   CYP76C4 (cytochrome P450 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  76  AT3G22200   POP2 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34885P244195  fgenesh4_pg.C_scaffold_12071000001  33  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34977P244838  fgenesh4_pg.C_scaffold_12741000001  100     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34978P244844  fgenesh4_pg.C_scaffold_12753000001  55  AT2G14910   similar to amine oxidase/ copper ion binding / quinone binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14970.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70864.1) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS44366P310558  fgenesh4_pg.C_scaffold_12865000001  15     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS34998P244985  fgenesh4_pg.C_scaffold_12930000001  42  AT1G09040   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09050.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G55050.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17561.1); contains InterPro domain Homeodomain‐like (InterPro:IPR009057) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35000P244994  fgenesh4_pg.C_scaffold_12943000001  58  AT3G08820   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  106  AT3G48000   ALDH2B4 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35107P245749  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000044  4  AT4G08990   DNA (cytosine‐5‐)‐methyltransferase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35146P246020  fgenesh4_pg.C_scaffold_13783000001  43  AT3G20200   protein kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35153P246070  fgenesh4_pg.C_scaffold_13876000001  119     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35155P246084  fgenesh4_pg.C_scaffold_13898000001  17  AT1G70830   MLP28 (MLP‐LIKE PROTEIN 28) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35272P246902  fgenesh4_pg.C_scaffold_14827000001  146  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35274P246918  fgenesh4_pg.C_scaffold_14863000001  65     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35323P247260  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000009  1  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35324P247267  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000010  2  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35340P247378  fgenesh4_pg.C_scaffold_15419000001  89  AT5G58460   ATCHX25 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35354P247476  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000034  72  AT2G25240   serine‐type endopeptidase inhibitor 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35395P247762  fgenesh4_pg.C_scaffold_15705000001  2  AT4G24690   ubiquitin‐associated (UBA)/TS‐N domain‐containing protein / octicosapeptide/Phox/Bemp1 (PB1) domain‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35416P247911  fgenesh4_pg.C_scaffold_15878000001  42  AT3G28840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  87  AT1G49540   nucleotide binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35560P248918  fgenesh4_pg.C_scaffold_16816000001  86  AT5G37530   thiF family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35561P248926  fgenesh4_pg.C_scaffold_16826000001  67  AT3G07650   COL9 (CONSTANS‐LIKE 9) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35565P248951  fgenesh4_pg.C_scaffold_16833000001  84  AT1G61690   zinc ion binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  85  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35594P249158  fgenesh4_pg.C_scaffold_17034000001  12  AT5G45350   proline‐rich family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  26     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35680P249759  fgenesh4_pg.C_scaffold_17878000001  95  AT5G09950   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35721P250044  fgenesh4_pg.C_scaffold_18221000001  3  AT5G52850   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35774P250418  fgenesh4_pg.C_scaffold_18720000001  100  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  117     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS35996P251971  fgenesh4_pg.C_scaffold_20496000001  1  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  92  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36019P252131  fgenesh4_pg.C_scaffold_20704000001  42  AT1G70690   kinase‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36071P252497  fgenesh4_pg.C_scaffold_212000042  55     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  74  AT2G36990   SIGF 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36101P252704  fgenesh4_pg.C_scaffold_21540000001  75  AT3G12900   oxidoreductase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  99     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  66  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36182P253268  fgenesh4_pg.C_scaffold_221000007  27  AT4G29090   reverse transcriptase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36218P253521  fgenesh4_pg.C_scaffold_2294000001  135  AT1G31290   PAZ domain‐containing protein / piwi domain‐containing protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  132  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS45120P315837  fgenesh4_pg.C_scaffold_250000007  5     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  91  AT2G39800   P5CS1 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  29  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36506P255541  fgenesh4_pg.C_scaffold_3020000001  1  AT3G12780   PGK1 (PHOSPHOGLYCERATE KINASE 1); phosphoglycerate kinase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  126  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36517P255613  fgenesh4_pg.C_scaffold_3073000001  106  AT4G30110   HMA2 (Heavy metal ATPase 2); cadmium‐transporting ATPase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  86  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36563P255941  fgenesh4_pg.C_scaffold_3254000001  6  AT5G49950   embryogenesis‐associated protein‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  77  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36601P256206  fgenesh4_pg.C_scaffold_3363000001  93  AT5G67280   RLK (RECEPTOR‐LIKE KINASE); ATP binding / kinase/ protein serine/threonine kinase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  66  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS45338P317363  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000028  11     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS37054P259378  fgenesh4_pg.C_scaffold_5802000001  77  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS45556P318892  fgenesh4_pg.C_scaffold_5936000001  19     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS37485P262390  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000141  57  AT4G32190   centromeric protein‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS37538P262761  fgenesh4_pg.C_scaffold_8893000001  81  AT4G18130   PHYE (PHYTOCHROME DEFECTIVE E); G‐protein coupled photoreceptor/ signal transducer 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  65  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  98  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS37607P263247  fgenesh4_pg.C_scaffold_9806000001  35  AT2G26080   ATGLDP2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCINE DECARBOXYLASE P‐PROTEIN 2); glycine dehydrogenase (decarboxylating) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS17167P120164  fgenesh4_pm.C_LG_II000330 4  AT3G21260   GLTP3 (GLYCOLIPID TRANSFER PROTEIN 3); glycolipid binding / glycolipid transporter 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS17274P120913  fgenesh4_pm.C_LG_III000325  2  AT4G16510   YbaK/prolyl‐tRNA synthetase‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS37653P263569  fgenesh4_pm.C_scaffold_1312000001  96  AT5G57890   anthranilate synthase beta subunit 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50261P351816  grail3.0006007101  6     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  69  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  83  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS19898P139283  grail3.0035029701  32  AT3G61730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39758.1); contains domain F‐box domain (SSF81383) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS19953P139670  grail3.0037015401  36  AT1G18370   HIK (HINKEL); microtubule motor 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS53670P375680  grail3.0039018301  7     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS20458P143202  grail3.0068007401  4  AT5G58960   GIL1 (GRAVITROPIC IN THE LIGHT) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS20546P143821  grail3.0076004501  21     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS20675P144723  grail3.0092009801  2  AT2G30370   allergen‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38064P266447  grail3.0121000601  5  AT4G30240   protein binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS51281P358959  grail3.0124004101  2     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50110P350758  grail3.0145004701  9     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50380P352649  grail3.0619000201  8     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  121  AT2G23150   NRAMP3 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS50677P354726  grail3.11800000201  102     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38526P269680  grail3.1382000101  32     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  110  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38638P270466  grail3.20714000101  44  AT1G15990   ATCNGC7 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  67     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38655P270583  grail3.2255000401  69  AT1G80380   phosphoribulokinase/uridine kinase‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38686P270802  grail3.2737000301  19  AT5G06870   PGIP2 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 2); protein binding 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS38687P270809  grail3.2746000101  87  AT2G03770   sulfotransferase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.113  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  34     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS39636P277452  gw1.15475.1.1110  AT1G17745   PGDH (3‐PHOSPHOGLYCERATE DEHYDROGENASE); phosphoglycerate dehydrogenase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS39830P278805  gw1.17004.3.112  AT1G08830   CSD1 (COPPER/ZINC SUPEROXIDE DISMUTASE 1) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS39894P279256  gw1.18001.5.18  AT1G67120   midasin‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.173  AT5G61410   RPE 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.184  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS47028P329193  gw1.20419.1.1109     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.183  AT4G27585   band 7 family protein 



LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40213P281486  gw1.2233.1.1  35  AT1G80460   NHO1 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40264P281848  gw1.245.19.1  2  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40280P281956  gw1.2527.2.1  57  AT2G43120   pirin 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40312P282182  gw1.263.10.1  10  AT5G07580   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  66  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  88  AT2G47000   MDR4 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  107  AT4G26900   HISN4 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS41253P288771  gw1.659.110.1103  AT1G23540   protein kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS41260P288819  gw1.659.165.176     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  107  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS41670P291689  gw1.9562.1.1  42  AT1G12050   fumarylacetoacetase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS41671P291694  gw1.9564.1.1  95  AT5G17670   hydrolase 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS22494P157455  gw1.III.1894.1 78  AT3G20830   protein kinase family protein 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 12  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS23513P164589  gw1.IX.946.1  2  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS24386P170700  gw1.VII.1093.1  32  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  2  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS49241P344680  gw1.XI.2458.1 6     
LF  LF1221  1221  11  3  23.2259  P2392 ‐ rG2562  scaffold_13626 ‐  LG_11 ‐ 4.87  E_POPLARS25861P181027  gw1.XI.3096.1 4  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  13  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02442P017092  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0785  1  AT1G73230   nascent polypeptide‐associated complex (NAC) domain‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02659P018608  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1144  82  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29184P204285  estExt_fgenesh4_pm.C_2100007  83  AT3G06890   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94344.1) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29270P204888  estExt_fgenesh4_pm.C_660098  29  AT4G38220   aminoacylase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04387P030704  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0168  33  AT5G02610   60S ribosomal protein L35 (RPL35D) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS00056P000388  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2301  44  AT2G32640   similar to Os08g0422000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001061825.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24043.1); similar to CM0545.530.nc [Lotus japonicus] (GB:BAF98233.1); 
contains domain G3DSA:3.50.50.60 (G3DSA:3.50.50.60); contains domain SSF51905 (SSF51905) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  7  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01143P007999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5562  13  AT1G17350   auxin‐induced‐related / indole‐3‐acetic acid induced‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01281P008961  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII1633  33  AT2G27280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G27285.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79937.1) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  86  AT2G38480   integral membrane protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04908P034356  eugene3.00002201  80  AT3G52640   nicastrin‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05481P038363  eugene3.00012712  93  AT5G46020   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93798.1); contains domain PTHR22055 (PTHR22055) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05982P041870  eugene3.00021827  66  AT5G41330   potassium channel tetramerisation domain‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS06863P048041  eugene3.00050447  80  AT2G22720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41059.1); contains InterPro domain Chromatin SPT2 (InterPro:IPR013256) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07221P050542  eugene3.00060338  11     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07252P050759  eugene3.00060467  6  AT4G35910   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23594.1); contains domain SSF52402 (SSF52402); contains domain PTHR20882:SF1 (PTHR20882:SF1); contains domain PTHR20882 (PTHR20882) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08157P057096  eugene3.00080839  123  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08928P062495  eugene3.00101057  114  AT2G01430   homeobox‐leucine zipper protein 17 (HB‐17) / HD‐ZIP transcription factor 17 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09036P063250  eugene3.00101562  5  AT1G14030   ribulose‐1 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  3  AT2G27430   binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09713P067989  eugene3.00120485  66  AT5G08160   ATPK3 (Arabidopsis thaliana serine/threonine protein kinase 3); kinase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52445P367106  eugene3.00121116  107     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09988P069913  eugene3.00130066  74  AT5G51795   Kin17 DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52430P367001  eugene3.00130150  1     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10046P070319  eugene3.00130240  41  AT4G16710   glycosyltransferase family protein 28 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  37  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11227P078585  eugene3.00160278  3  AT5G05130   SNF2 domain‐containing protein / helicase domain‐containing protein / RING finger domain‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51950P363638  eugene3.00161016  68     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30095P210664  eugene3.00860032  44  AT3G28740   cytochrome P450 family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51344P359397  eugene3.01170077  19     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30787P215504  eugene3.01520004  1  AT3G57690   ATAGP23 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30860P216019  eugene3.01620030  10  AT5G58190   ECT10 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42651P298557  eugene3.01680043  2     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42668P298674  eugene3.01800031  116     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  110     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31235P218641  eugene3.02170002  9  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  8     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42801P299602  eugene3.03740004  74     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55127P385880  eugene3.06640001  24     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31732P222121  eugene3.06770012  83     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31803P222620  eugene3.07640001  32  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31836P222850  eugene3.07970007  65  AT3G04470   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04780.1); similar to hypothetical protein OsI_009190 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87957.1); similar to Os02g0810100 [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:NP_001048467.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44660.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31859P223012  eugene3.08260002  89  AT3G11730   ATFP8 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31876P223129  eugene3.08470002  2  AT2G39200   MLO12 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  116  AT4G08900   arginase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31955P223682  eugene3.09920003  61     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31965P223754  eugene3.100410001  80  AT4G38880   ATASE3 (GLN PHOSPHORIBOSYL PYROPHOSPHATE AMIDOTRANSFERASE 3); amidophosphoribosyltransferase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32040P224280  eugene3.105920001  43  AT5G58700   phosphoinositide‐specific phospholipase C family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32073P224507  eugene3.108210002  96  AT5G42770   similar to Maf family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66550.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92653.1); contains InterPro domain Maf‐like protein (InterPro:IPR003697) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32187P225308  eugene3.117510002  99  AT5G67530   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32190P225328  eugene3.117890001  56  AT2G01690   binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32191P225332  eugene3.117890002  98  AT3G13070   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32205P225429  eugene3.118910001  96  AT4G15093   catalytic LigB subunit of aromatic ring‐opening dioxygenase family 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  115  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32231P225612  eugene3.12110002  7  AT5G41320   unknown protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32247P225729  eugene3.122460001  66  AT5G47810   phosphofructokinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32253P225770  eugene3.122860001  125  AT4G32551   LUG 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  127  AT1G61010   CPSF73‐I 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  65  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32282P225970  eugene3.125220001  34  AT5G49990   xanthine/uracil permease family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32297P226078  eugene3.126430002  134  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32341P226386  eugene3.129730001  104  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32353P226467  eugene3.130360001  49  AT3G26440   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42517.1); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF707 (InterPro:IPR007877) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32361P226527  eugene3.13110003  25     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  34  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32405P226830  eugene3.13420001  85  AT1G65410   ATNAP11 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32416P226911  eugene3.13450002  75     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32439P227067  eugene3.136050002  93  AT2G46060   transmembrane protein‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32445P227112  eugene3.136590001  17  AT4G32700   DNA‐directed DNA polymerase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  72  AT2G47920   kinase interacting family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  53  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32502P227514  eugene3.141980001  52  AT2G22910   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein / amino acid kinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32507P227546  eugene3.142350001  4  AT3G57130   BOP1 (BLADE ON PETIOLE 1); protein binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  118  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32516P227607  eugene3.143230002  66  AT1G20760   calcium‐binding EF hand family protein 



LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  51  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32534P227737  eugene3.144680001  64  AT1G73590   PIN1 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  119  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32544P227807  eugene3.145140001  29  AT2G13840   PHP domain‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  96  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32579P228053  eugene3.147150001  59  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32610P228267  eugene3.149730001  71  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32629P228399  eugene3.151590001  43  AT4G21030   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32650P228545  eugene3.153550001  1  AT5G25620   YUC6 (YUCCA6); monooxygenase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32654P228576  eugene3.153950001  72  AT2G16780   NFC02 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  117  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  84  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32678P228744  eugene3.15570005  76  AT5G38290   peptidyl‐tRNA hydrolase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  113  AT5G38560   protein kinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32722P229052  eugene3.158800001  153  AT5G52560   ATUSP (ARABIDOPSIS THALIANA UDP‐SUGAR PYROPHOSPHORYLASE); UTP‐monosaccharide‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:arabinose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:galactose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:glucose‐
1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:xy 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  149  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32774P229413  eugene3.162610002  94  AT2G33150   KAT2 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  120     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32804P229624  eugene3.165910002  43  AT1G52820   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32846P229919  eugene3.16960006  55  AT3G20015   pepsin A 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  100  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32901P230304  eugene3.175040001  120  AT5G06370   NC domain‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32935P230544  eugene3.178610001  28     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32946P230620  eugene3.179850001  10  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32960P230720  eugene3.18100002  114  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33017P231116  eugene3.186290001  63  AT3G54670   ATSMC1 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33034P231237  eugene3.187820001  96  AT2G26910   ATPDR4 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33053P231369  eugene3.190110001  70  AT5G24470   APRR5 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  124  AT5G47020   glycine‐rich protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  60     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  119  AT5G36160   aminotransferase‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33214P232498  eugene3.207250001  50  AT3G16460   jacalin lectin family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  75  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  66  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33277P232934  eugene3.213830001  82  ATCG01010   Chloroplast encoded  NADH dehydrogenase unit. 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33289P233018  eugene3.215830001  61  AT3G11570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G06230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61015.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33297P233079  eugene3.216960001  52  AT2G45770   CPFTSY 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  110  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical 
protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  131  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); 
contains domain SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33353P233466  eugene3.22680001  124  AT4G24070   carbon‐carbon lyase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33357P233498  eugene3.22700001  104  AT5G48300   ADG1 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33399P233790  eugene3.23720001  47  AT2G11000   ATMAK10 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33413P233888  eugene3.23960001  13  AT3G03970   binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  108  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33459P234209  eugene3.25310001  98  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33478P234345  eugene3.26170001  40  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33499P234487  eugene3.26630002  112  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  114  AT4G17200   F‐box family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  102  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  62  AT1G64600   copper ion binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33530P234708  eugene3.27180003  17  AT3G29450   similar to hAT dimerisation domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G19260.1); similar to putative transposase [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAL86479.1); contains domain GENERAL TRANSCRIPTION 
FACTOR 2‐RELATED ZINC FINGER PROTEIN (PTHR11697); contains domain ZINC FINGER PROTEIN 237 (PTHR11697:SF9) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33549P234843  eugene3.27580002  20  AT1G55620   CLC‐F 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33562P234932  eugene3.27800001  124  AT2G17500   auxin efflux carrier family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  130  AT5G16690   ATORC3 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  80  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33572P235001  eugene3.27930001  91  AT5G52030   TraB protein‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33602P235208  eugene3.28360003  103  AT1G18640   PSP (3‐PHOSPHOSERINE PHOSPHATASE) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33603P235219  eugene3.28390001  36  AT1G19800   TGD1 (TRIGALACTOSYLDIACYLGLYCEROL 1) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33624P235366  eugene3.28690001  6  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  105  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33644P235506  eugene3.29060001  64  AT4G18700   CIPK12 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33661P235621  eugene3.29370001  130  AT1G70620   cyclin‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33679P235753  eugene3.29580002  102     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33684P235787  eugene3.29680001  49  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33694P235853  eugene3.29960001  70     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33709P235961  eugene3.30060003  117  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  97  AT5G24020   ATMIND1 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33725P236072  eugene3.30260002  103  AT5G28520   similar to jacalin lectin family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33790.1); similar to jasmonate inducible protein [Brassica napus] (GB:CAA72271.1); contains InterPro domain Mannose‐binding lectin (InterPro:IPR001229) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33741P236187  eugene3.30510002  71  AT3G46570   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  47  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  46  AT2G16660   nodulin family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33774P236413  eugene3.31150001  54  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  149  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  87  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33789P236521  eugene3.31330002  6  AT4G22485   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33818P236725  eugene3.31840001  40  AT4G29900   ACA10 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  106  AT5G47560   ATSDAT 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33863P237037  eugene3.32370002  2  AT4G16380   metal ion binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  112  AT2G02450   ANAC035 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33869P237082  eugene3.32400004  61  AT1G17450   ATP phosphoribosyltransferase ‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  32  AT1G19100   ATP‐binding region 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33885P237192  eugene3.32560002  74  AT3G24620   ROPGEF8 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33908P237355  eugene3.32930003  94  AT3G19180   ARC6H 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33939P237572  eugene3.33310001  99  AT1G20060   kinesin motor protein‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33944P237605  eugene3.33400001  85  AT3G01510   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  112  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33961P237727  eugene3.33590002  66     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33964P237744  eugene3.33610002  51  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33991P237937  eugene3.34100002  104  AT3G13990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G07660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45644.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1296 (InterPro:IPR009719) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33992P237943  eugene3.34120001  76  AT2G47980   SCC3 (sister‐chromatide cohesion protein 3); binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  82  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  119  AT3G09560   lipin family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43033P301229  eugene3.54240001  66     



LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34276P239926  eugene3.56540001  159  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  95  AT5G53400   nuclear movement family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34420P240935  eugene3.72370001  85  AT1G15140   oxidoreductase NAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34440P241079  eugene3.74560001  55  AT1G63560   Identical to Cysteine‐rich repeat secretory protein 8 precursor (CRRSP8) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9SH40;GB:Q6NPE1); similar to protein kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63600.1); similar to unnamed protein product 
[Vitis vinifera] (GB:CAO16041.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF26 (InterPro:IPR002902) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34466P241261  eugene3.77080001  121  AT3G52180   DSP4 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34477P241333  eugene3.78100001  81  AT4G01820   MDR3 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  118  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  70  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34613P242290  eugene3.94580001  86  AT2G03020   heat shock protein‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  43  AT1G08060   MOM 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53922P377445  fgenesh1_pg.C_LG_I001302  73     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53309P373154  fgenesh1_pg.C_LG_IV001208 2     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53288P373007  fgenesh1_pg.C_LG_V000041 58     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52723P369053  fgenesh1_pg.C_LG_X000464  78     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52586P368093  fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 2     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  74     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52107P364737  fgenesh1_pg.C_LG_XV000221  79     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54367P380556  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000025  8     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  4     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51030P357197  fgenesh1_pg.C_scaffold_168000048  1     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54874P384107  fgenesh1_pg.C_scaffold_374000001  23     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  101     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12216P085511  fgenesh4_kg.C_LG_II000030  32  AT1G71730   similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97948.1) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12266P085856  fgenesh4_pg.C_LG_I000203  5  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  42  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13561P094925  fgenesh4_pg.C_LG_III001540 18  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13780P096455  fgenesh4_pg.C_LG_IV000849 25     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43549P304839  fgenesh4_pg.C_LG_VI000691 68     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14549P101840  fgenesh4_pg.C_LG_VI000842 73  AT1G76680   OPR1 (12‐oxophytodienoate reductase 1); 12‐oxophytodienoate reductase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14656P102587  fgenesh4_pg.C_LG_VI001433 2  AT2G37310   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43594P305152  fgenesh4_pg.C_LG_VII000820  50     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14895P104265  fgenesh4_pg.C_LG_VII000939  1  AT5G48090   ELP1 (EDM2‐LIKE PROTEIN1); protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15798P110586  fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 3  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43779P306448  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735 14     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 9  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); 
contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15941P111581  fgenesh4_pg.C_LG_XII000403  1     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16192P113338  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000398  1  AT3G46790   CRR2 (CHLORORESPIRATORY REDUCTION 2) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16411P114874  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000877  110  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16853P117968  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000168  4  AT5G06839   bZIP family transcription factor 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34787P243508  fgenesh4_pg.C_scaffold_11689000001  95  AT4G24120   YSL1 (YELLOW STRIPE LIKE 1); oligopeptide transporter 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34862P244029  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000039  83     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34881P244164  fgenesh4_pg.C_scaffold_12001000001  28  AT2G45550   CYP76C4 (cytochrome P450 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  86  AT3G22200   POP2 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34885P244195  fgenesh4_pg.C_scaffold_12071000001  36  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34927P244487  fgenesh4_pg.C_scaffold_12376000001  78  AT2G45000   EMB2766 (EMBRYO DEFECTIVE 2766); structural constituent of nuclear pore 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34977P244838  fgenesh4_pg.C_scaffold_12741000001  121     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34978P244844  fgenesh4_pg.C_scaffold_12753000001  63  AT2G14910   similar to amine oxidase/ copper ion binding / quinone binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14970.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70864.1) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34979P244849  fgenesh4_pg.C_scaffold_12754000001  51  AT1G62750   ATSCO1/CPEF‐G 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS44366P310558  fgenesh4_pg.C_scaffold_12865000001  10     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34998P244985  fgenesh4_pg.C_scaffold_12930000001  47  AT1G09040   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09050.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17561.1); contains InterPro domain Homeodomain‐like (InterPro:IPR009057) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35000P244994  fgenesh4_pg.C_scaffold_12943000001  64  AT3G08820   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  122  AT3G48000   ALDH2B4 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35107P245749  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000044  5  AT4G08990   DNA (cytosine‐5‐)‐methyltransferase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35146P246020  fgenesh4_pg.C_scaffold_13783000001  50  AT3G20200   protein kinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35153P246070  fgenesh4_pg.C_scaffold_13876000001  132     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35155P246084  fgenesh4_pg.C_scaffold_13898000001  19  AT1G70830   MLP28 (MLP‐LIKE PROTEIN 28) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35272P246902  fgenesh4_pg.C_scaffold_14827000001  165  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35274P246918  fgenesh4_pg.C_scaffold_14863000001  72     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35323P247260  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000009  1  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35324P247267  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000010  2  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35340P247378  fgenesh4_pg.C_scaffold_15419000001  107  AT5G58460   ATCHX25 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35354P247476  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000034  82  AT2G25240   serine‐type endopeptidase inhibitor 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35395P247762  fgenesh4_pg.C_scaffold_15705000001  2  AT4G24690   ubiquitin‐associated (UBA)/TS‐N domain‐containing protein / octicosapeptide/Phox/Bemp1 (PB1) domain‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35416P247911  fgenesh4_pg.C_scaffold_15878000001  48  AT3G28840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35462P248232  fgenesh4_pg.C_scaffold_16220000001  38     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  97  AT1G49540   nucleotide binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  42     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35560P248918  fgenesh4_pg.C_scaffold_16816000001  94  AT5G37530   thiF family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35561P248926  fgenesh4_pg.C_scaffold_16826000001  75  AT3G07650   COL9 (CONSTANS‐LIKE 9) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35565P248951  fgenesh4_pg.C_scaffold_16833000001  95  AT1G61690   zinc ion binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  93  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35594P249158  fgenesh4_pg.C_scaffold_17034000001  15  AT5G45350   proline‐rich family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  27     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35680P249759  fgenesh4_pg.C_scaffold_17878000001  109  AT5G09950   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35718P250026  fgenesh4_pg.C_scaffold_18216000001  80  AT3G15200   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35721P250044  fgenesh4_pg.C_scaffold_18221000001  3  AT5G52850   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35774P250418  fgenesh4_pg.C_scaffold_18720000001  108  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  130     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35996P251971  fgenesh4_pg.C_scaffold_20496000001  1  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  104  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36019P252131  fgenesh4_pg.C_scaffold_20704000001  46  AT1G70690   kinase‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36071P252497  fgenesh4_pg.C_scaffold_212000042  63     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  84  AT2G36990   SIGF 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36101P252704  fgenesh4_pg.C_scaffold_21540000001  80  AT3G12900   oxidoreductase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  106     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  72  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36182P253268  fgenesh4_pg.C_scaffold_221000007  30  AT4G29090   reverse transcriptase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36218P253521  fgenesh4_pg.C_scaffold_2294000001  159  AT1G31290   PAZ domain‐containing protein / piwi domain‐containing protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  150  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45120P315837  fgenesh4_pg.C_scaffold_250000007  4     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  100  AT2G39800   P5CS1 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  38  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36506P255541  fgenesh4_pg.C_scaffold_3020000001  3  AT3G12780   PGK1 (PHOSPHOGLYCERATE KINASE 1); phosphoglycerate kinase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  140  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36517P255613  fgenesh4_pg.C_scaffold_3073000001  127  AT4G30110   HMA2 (Heavy metal ATPase 2); cadmium‐transporting ATPase 



LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  95  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36563P255941  fgenesh4_pg.C_scaffold_3254000001  9  AT5G49950   embryogenesis‐associated protein‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  83  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36601P256206  fgenesh4_pg.C_scaffold_3363000001  111  AT5G67280   RLK (RECEPTOR‐LIKE KINASE); ATP binding / kinase/ protein serine/threonine kinase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  74  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45338P317363  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000028  11     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37054P259378  fgenesh4_pg.C_scaffold_5802000001  92  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45556P318892  fgenesh4_pg.C_scaffold_5936000001  25     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37485P262390  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000141  69  AT4G32190   centromeric protein‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37538P262761  fgenesh4_pg.C_scaffold_8893000001  89  AT4G18130   PHYE (PHYTOCHROME DEFECTIVE E); G‐protein coupled photoreceptor/ signal transducer 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  77  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  107  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37607P263247  fgenesh4_pg.C_scaffold_9806000001  43  AT2G26080   ATGLDP2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCINE DECARBOXYLASE P‐PROTEIN 2); glycine dehydrogenase (decarboxylating) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17167P120164  fgenesh4_pm.C_LG_II000330 4  AT3G21260   GLTP3 (GLYCOLIPID TRANSFER PROTEIN 3); glycolipid binding / glycolipid transporter 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17274P120913  fgenesh4_pm.C_LG_III000325  2  AT4G16510   YbaK/prolyl‐tRNA synthetase‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17315P121203  fgenesh4_pm.C_LG_IV000051  139  AT4G21350   PUB8 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17727P124083  fgenesh4_pm.C_LG_X000324 1  AT4G14850   LOI1 (LOVASTATIN INSENSITIVE 1) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37653P263569  fgenesh4_pm.C_scaffold_1312000001  107  AT5G57890   anthranilate synthase beta subunit 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  81  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  90  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53106P371735  grail3.0030008801  121     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19898P139283  grail3.0035029701  36  AT3G61730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39758.1); contains domain F‐box domain (SSF81383) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19953P139670  grail3.0037015401  39  AT1G18370   HIK (HINKEL); microtubule motor 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53670P375680  grail3.0039018301  3     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20458P143202  grail3.0068007401  4  AT5G58960   GIL1 (GRAVITROPIC IN THE LIGHT) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51734P362126  grail3.0073014301  75     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20546P143821  grail3.0076004501  26     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20675P144723  grail3.0092009801  2  AT2G30370   allergen‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38064P266447  grail3.0121000601  5  AT4G30240   protein binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51281P358959  grail3.0124004101  1     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50380P352649  grail3.0619000201  9     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  135  AT2G23150   NRAMP3 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50677P354726  grail3.11800000201  122     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38526P269680  grail3.1382000101  39     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  121  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38638P270466  grail3.20714000101  49  AT1G15990   ATCNGC7 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  74     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38655P270583  grail3.2255000401  84  AT1G80380   phosphoribulokinase/uridine kinase‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38686P270802  grail3.2737000301  20  AT5G06870   PGIP2 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 2); protein binding 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38687P270809  grail3.2746000101  103  AT2G03770   sulfotransferase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  51  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.1105  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39033P273227  gw1.120.135.177  AT4G02290   ATGH9B13 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B13); hydrolase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.110  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  43     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39636P277452  gw1.15475.1.1122  AT1G17745   PGDH (3‐PHOSPHOGLYCERATE DEHYDROGENASE); phosphoglycerate dehydrogenase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39830P278805  gw1.17004.3.112  AT1G08830   CSD1 (COPPER/ZINC SUPEROXIDE DISMUTASE 1) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39894P279256  gw1.18001.5.18  AT1G67120   midasin‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.178  AT5G61410   RPE 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.193  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47028P329193  gw1.20419.1.1125     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.192  AT4G27585   band 7 family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40213P281486  gw1.2233.1.1  40  AT1G80460   NHO1 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40264P281848  gw1.245.19.1  2  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40280P281956  gw1.2527.2.1  63  AT2G43120   pirin 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40312P282182  gw1.263.10.1  10  AT5G07580   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  74  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  96  AT2G47000   MDR4 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  121  AT4G26900   HISN4 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41253P288771  gw1.659.110.1113  AT1G23540   protein kinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41260P288819  gw1.659.165.184     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  123  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41670P291689  gw1.9562.1.1  45  AT1G12050   fumarylacetoacetase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41671P291694  gw1.9564.1.1  109  AT5G17670   hydrolase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22107P154749  gw1.II.2913.1  2  AT3G61530   PANB2; 3‐methyl‐2‐oxobutanoate hydroxymethyltransferase 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22494P157455  gw1.III.1894.1 84  AT3G20830   protein kinase family protein 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 12  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23513P164589  gw1.IX.946.1  2  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS24386P170700  gw1.VII.1093.1  39  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48872P342097  gw1.VII.2042.1  59     
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  3  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1222  1222  11  4  23.237  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS49241P344680  gw1.XI.2458.1 6     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  15  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02442P017092  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0785  1  AT1G73230   nascent polypeptide‐associated complex (NAC) domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02659P018608  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1144  102  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29184P204285  estExt_fgenesh4_pm.C_2100007  89  AT3G06890   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94344.1) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29270P204888  estExt_fgenesh4_pm.C_660098  31  AT4G38220   aminoacylase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04387P030704  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0168  37  AT5G02610   60S ribosomal protein L35 (RPL35D) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS00056P000388  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2301  50  AT2G32640   similar to Os08g0422000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001061825.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24043.1); similar to CM0545.530.nc [Lotus japonicus] (GB:BAF98233.1); 
contains domain G3DSA:3.50.50.60 (G3DSA:3.50.50.60); contains domain SSF51905 (SSF51905) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  7  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01143P007999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5562  13  AT1G17350   auxin‐induced‐related / indole‐3‐acetic acid induced‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01281P008961  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII1633  34  AT2G27280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G27285.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79937.1) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  96  AT2G38480   integral membrane protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04908P034356  eugene3.00002201  85  AT3G52640   nicastrin‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05142P035994  eugene3.00010532  74  AT5G13270   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05481P038363  eugene3.00012712  111  AT5G46020   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93798.1); contains domain PTHR22055 (PTHR22055) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05982P041870  eugene3.00021827  68  AT5G41330   potassium channel tetramerisation domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  160     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS06863P048041  eugene3.00050447  88  AT2G22720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41059.1); contains InterPro domain Chromatin SPT2 (InterPro:IPR013256) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07221P050542  eugene3.00060338  11     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07252P050759  eugene3.00060467  6  AT4G35910   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23594.1); contains domain SSF52402 (SSF52402); contains domain PTHR20882:SF1 (PTHR20882:SF1); contains domain PTHR20882 (PTHR20882) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08157P057096  eugene3.00080839  155  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08928P062495  eugene3.00101057  137  AT2G01430   homeobox‐leucine zipper protein 17 (HB‐17) / HD‐ZIP transcription factor 17 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09036P063250  eugene3.00101562  6  AT1G14030   ribulose‐1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  3  AT2G27430   binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09470P066287  eugene3.00111077  121  AT3G01440   oxygen evolving enhancer 3 (PsbQ) family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09713P067989  eugene3.00120485  70  AT5G08160   ATPK3 (Arabidopsis thaliana serine/threonine protein kinase 3); kinase 



LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52445P367106  eugene3.00121116  133     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09988P069913  eugene3.00130066  76  AT5G51795   Kin17 DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52430P367001  eugene3.00130150  1     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10046P070319  eugene3.00130240  58  AT4G16710   glycosyltransferase family protein 28 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  52  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11083P077577  eugene3.00151003  36  AT1G31190   inositol monophosphatase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11227P078585  eugene3.00160278  4  AT5G05130   SNF2 domain‐containing protein / helicase domain‐containing protein / RING finger domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11283P078981  eugene3.00160432  12  AT5G06900   CYP93D1 (cytochrome P450 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51950P363638  eugene3.00161016  71     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11773P082410  eugene3.00180520  30  AT5G14920   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30095P210664  eugene3.00860032  47  AT3G28740   cytochrome P450 family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51344P359397  eugene3.01170077  25     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30787P215504  eugene3.01520004  1  AT3G57690   ATAGP23 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30860P216019  eugene3.01620030  10  AT5G58190   ECT10 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42651P298557  eugene3.01680043  2     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42668P298674  eugene3.01800031  139     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  127     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  48  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31235P218641  eugene3.02170002  9  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  8     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31430P220005  eugene3.03080005  43  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42801P299602  eugene3.03740004  87     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55127P385880  eugene3.06640001  27     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31732P222121  eugene3.06770012  97     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31733P222131  eugene3.06770013  126  AT3G22690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31803P222620  eugene3.07640001  33  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31812P222683  eugene3.07640010  59  AT1G29380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30933.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30933.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94231.1); contains InterPro domain X8 
(InterPro:IPR012946) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31836P222850  eugene3.07970007  68  AT3G04470   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04780.1); similar to hypothetical protein OsI_009190 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87957.1); similar to Os02g0810100 [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:NP_001048467.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44660.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31859P223012  eugene3.08260002  102  AT3G11730   ATFP8 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31876P223129  eugene3.08470002  2  AT2G39200   MLO12 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  130  AT4G08900   arginase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31955P223682  eugene3.09920003  64     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31965P223754  eugene3.100410001  88  AT4G38880   ATASE3 (GLN PHOSPHORIBOSYL PYROPHOSPHATE AMIDOTRANSFERASE 3); amidophosphoribosyltransferase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  46  AT1G66370   MYB113 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32040P224280  eugene3.105920001  51  AT5G58700   phosphoinositide‐specific phospholipase C family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32055P224382  eugene3.106950002  44  AT3G19280   FUCT1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32073P224507  eugene3.108210002  103  AT5G42770   similar to Maf family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66550.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92653.1); contains InterPro domain Maf‐like protein (InterPro:IPR003697) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32187P225308  eugene3.117510002  105  AT5G67530   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32190P225328  eugene3.117890001  60  AT2G01690   binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32191P225332  eugene3.117890002  104  AT3G13070   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32205P225429  eugene3.118910001  102  AT4G15093   catalytic LigB subunit of aromatic ring‐opening dioxygenase family 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  137  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32231P225612  eugene3.12110002  8  AT5G41320   unknown protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32247P225729  eugene3.122460001  71  AT5G47810   phosphofructokinase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32253P225770  eugene3.122860001  153  AT4G32551   LUG 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  150  AT1G61010   CPSF73‐I 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  74  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32282P225970  eugene3.125220001  37  AT5G49990   xanthine/uracil permease family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32297P226078  eugene3.126430002  145  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32341P226386  eugene3.129730001  129  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32353P226467  eugene3.130360001  54  AT3G26440   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42517.1); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF707 (InterPro:IPR007877) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32361P226527  eugene3.13110003  28     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  42  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32405P226830  eugene3.13420001  110  AT1G65410   ATNAP11 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32416P226911  eugene3.13450002  78     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32439P227067  eugene3.136050002  109  AT2G46060   transmembrane protein‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32445P227112  eugene3.136590001  21  AT4G32700   DNA‐directed DNA polymerase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  87  AT2G47920   kinase interacting family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  59  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32502P227514  eugene3.141980001  58  AT2G22910   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein / amino acid kinase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32507P227546  eugene3.142350001  4  AT3G57130   BOP1 (BLADE ON PETIOLE 1); protein binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  145  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32516P227607  eugene3.143230002  73  AT1G20760   calcium‐binding EF hand family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  56  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32534P227737  eugene3.144680001  78  AT1G73590   PIN1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  146  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32544P227807  eugene3.145140001  34  AT2G13840   PHP domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  124  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32579P228053  eugene3.147150001  62  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32582P228073  eugene3.147530001  74  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32610P228267  eugene3.149730001  85  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32629P228399  eugene3.151590001  44  AT4G21030   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32650P228545  eugene3.153550001  1  AT5G25620   YUC6 (YUCCA6); monooxygenase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32654P228576  eugene3.153950001  80  AT2G16780   NFC02 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  136  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  101  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32678P228744  eugene3.15570005  94  AT5G38290   peptidyl‐tRNA hydrolase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  126  AT5G38560   protein kinase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32722P229052  eugene3.158800001  169  AT5G52560   ATUSP (ARABIDOPSIS THALIANA UDP‐SUGAR PYROPHOSPHORYLASE); UTP‐monosaccharide‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:arabinose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:galactose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:glucose‐
1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:xy 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  173  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32772P229402  eugene3.162570001  101  AT1G09300   metallopeptidase M24 family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32774P229413  eugene3.162610002  102  AT2G33150   KAT2 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  142     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32804P229624  eugene3.165910002  58  AT1G52820   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32846P229919  eugene3.16960006  61  AT3G20015   pepsin A 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  127  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32901P230304  eugene3.175040001  133  AT5G06370   NC domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32935P230544  eugene3.178610001  31     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32946P230620  eugene3.179850001  10  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32960P230720  eugene3.18100002  141  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  43  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33017P231116  eugene3.186290001  79  AT3G54670   ATSMC1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33034P231237  eugene3.187820001  104  AT2G26910   ATPDR4 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33053P231369  eugene3.190110001  88  AT5G24470   APRR5 



LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  151  AT5G47020   glycine‐rich protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  71     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  64  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  145  AT5G36160   aminotransferase‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33214P232498  eugene3.207250001  52  AT3G16460   jacalin lectin family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  83  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  79  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33277P232934  eugene3.213830001  95  ATCG01010   Chloroplast encoded  NADH dehydrogenase unit. 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33289P233018  eugene3.215830001  65  AT3G11570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G06230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61015.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33297P233079  eugene3.216960001  55  AT2G45770   CPFTSY 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  130  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical 
protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  140  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); 
contains domain SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33353P233466  eugene3.22680001  136  AT4G24070   carbon‐carbon lyase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33357P233498  eugene3.22700001  111  AT5G48300   ADG1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33397P233777  eugene3.23680003  122     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33399P233790  eugene3.23720001  54  AT2G11000   ATMAK10 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33413P233888  eugene3.23960001  14  AT3G03970   binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  130  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33459P234209  eugene3.25310001  104  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33478P234345  eugene3.26170001  48  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33495P234464  eugene3.26620001  125  AT2G04030   CR88 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33499P234487  eugene3.26630002  129  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  134  AT4G17200   F‐box family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  117  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33516P234607  eugene3.26950001  114  AT1G68725   ATAGP19 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  76  AT1G64600   copper ion binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33530P234708  eugene3.27180003  18  AT3G29450   similar to hAT dimerisation domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G19260.1); similar to putative transposase [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAL86479.1); contains domain GENERAL TRANSCRIPTION 
FACTOR 2‐RELATED ZINC FINGER PROTEIN (PTHR11697); contains domain ZINC FINGER PROTEIN 237 (PTHR11697:SF9) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33535P234744  eugene3.27370001  46  AT1G28610   GDSL‐motif lipase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33549P234843  eugene3.27580002  21  AT1G55620   CLC‐F 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33562P234932  eugene3.27800001  137  AT2G17500   auxin efflux carrier family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  163  AT5G16690   ATORC3 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  92  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33572P235001  eugene3.27930001  112  AT5G52030   TraB protein‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33602P235208  eugene3.28360003  112  AT1G18640   PSP (3‐PHOSPHOSERINE PHOSPHATASE) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33603P235219  eugene3.28390001  39  AT1G19800   TGD1 (TRIGALACTOSYLDIACYLGLYCEROL 1) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33609P235259  eugene3.28480001  9  AT1G01790   KEA1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33624P235366  eugene3.28690001  7  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  132  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33644P235506  eugene3.29060001  82  AT4G18700   CIPK12 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33661P235621  eugene3.29370001  147  AT1G70620   cyclin‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33667P235666  eugene3.29460001  137  AT2G22810   ACS4 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33679P235753  eugene3.29580002  108     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33684P235787  eugene3.29680001  52  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33686P235799  eugene3.29770001  85  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33694P235853  eugene3.29960001  74     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33704P235925  eugene3.30010003  163  AT4G28420   aminotransferase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33709P235961  eugene3.30060003  142  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  110  AT5G24020   ATMIND1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33725P236072  eugene3.30260002  110  AT5G28520   similar to jacalin lectin family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33790.1); similar to jasmonate inducible protein [Brassica napus] (GB:CAA72271.1); contains InterPro domain Mannose‐binding lectin (InterPro:IPR001229) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33741P236187  eugene3.30510002  77  AT3G46570   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  57  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  55  AT2G16660   nodulin family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33774P236413  eugene3.31150001  72  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  168  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  92  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33789P236521  eugene3.31330002  6  AT4G22485   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33818P236725  eugene3.31840001  43  AT4G29900   ACA10 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  131  AT5G47560   ATSDAT 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  91  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33839P236873  eugene3.32090002  145  AT2G28080   glycosyltransferase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33863P237037  eugene3.32370002  2  AT4G16380   metal ion binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  123  AT2G02450   ANAC035 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33869P237082  eugene3.32400004  65  AT1G17450   ATP phosphoribosyltransferase ‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  35  AT1G19100   ATP‐binding region 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33885P237192  eugene3.32560002  79  AT3G24620   ROPGEF8 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33908P237355  eugene3.32930003  117  AT3G19180   ARC6H 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33927P237489  eugene3.33160001  119  AT4G30490   AFG1‐like ATPase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33939P237572  eugene3.33310001  106  AT1G20060   kinesin motor protein‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33944P237605  eugene3.33400001  108  AT3G01510   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  120  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33961P237727  eugene3.33590002  75     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33964P237744  eugene3.33610002  57  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33991P237937  eugene3.34100002  112  AT3G13990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G07660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45644.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1296 (InterPro:IPR009719) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33992P237943  eugene3.34120001  85  AT2G47980   SCC3 (sister‐chromatide cohesion protein 3); binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  99  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  142  AT3G09560   lipin family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43033P301229  eugene3.54240001  81     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34276P239926  eugene3.56540001  176  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34293P240049  eugene3.58060003  32  AT1G16290   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ78585.1); similar to Os02g0170900 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001046030.1); contains InterPro domain Lytic transglycosylase‐like 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  115  AT5G53400   nuclear movement family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34315P240203  eugene3.60680001  1  ATCG01090   Encodes subunit of the chloroplast NAD(P)H dehydrogenase complex 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34420P240935  eugene3.72370001  102  AT1G15140   oxidoreductase NAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34440P241079  eugene3.74560001  64  AT1G63560   Identical to Cysteine‐rich repeat secretory protein 8 precursor (CRRSP8) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9SH40;GB:Q6NPE1); similar to protein kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63600.1); similar to unnamed protein product 
[Vitis vinifera] (GB:CAO16041.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF26 (InterPro:IPR002902) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34466P241261  eugene3.77080001  134  AT3G52180   DSP4 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34477P241333  eugene3.78100001  93  AT4G01820   MDR3 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  149  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34558P241901  eugene3.89040001  116  AT5G05600   oxidoreductase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  86  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34613P242290  eugene3.94580001  111  AT2G03020   heat shock protein‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  57  AT1G08060   MOM 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53922P377445  fgenesh1_pg.C_LG_I001302  87     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53309P373154  fgenesh1_pg.C_LG_IV001208 2     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53288P373007  fgenesh1_pg.C_LG_V000041 62     



LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52723P369053  fgenesh1_pg.C_LG_X000464  82     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52586P368093  fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 2     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  89     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52189P365314  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001198  86     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52107P364737  fgenesh1_pg.C_LG_XV000221  87     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54367P380556  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000025  8     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  4     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51030P357197  fgenesh1_pg.C_scaffold_168000048  1     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54874P384107  fgenesh1_pg.C_scaffold_374000001  29     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  115     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12216P085511  fgenesh4_kg.C_LG_II000030  33  AT1G71730   similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97948.1) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12266P085856  fgenesh4_pg.C_LG_I000203  5  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12334P086333  fgenesh4_pg.C_LG_I000563  17  AT5G50915   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  53  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13561P094925  fgenesh4_pg.C_LG_III001540 22  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13780P096455  fgenesh4_pg.C_LG_IV000849 25     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43549P304839  fgenesh4_pg.C_LG_VI000691 75     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14549P101840  fgenesh4_pg.C_LG_VI000842 78  AT1G76680   OPR1 (12‐oxophytodienoate reductase 1); 12‐oxophytodienoate reductase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14656P102587  fgenesh4_pg.C_LG_VI001433 3  AT2G37310   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43594P305152  fgenesh4_pg.C_LG_VII000820  53     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14895P104265  fgenesh4_pg.C_LG_VII000939  1  AT5G48090   ELP1 (EDM2‐LIKE PROTEIN1); protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14933P104526  fgenesh4_pg.C_LG_VII001158  1  AT3G54350   EMB1967 (EMBRYO DEFECTIVE 1967) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15798P110586  fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 3  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43779P306448  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735 15     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 9  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); 
contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15941P111581  fgenesh4_pg.C_LG_XII000403  1     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16192P113338  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000398  1  AT3G46790   CRR2 (CHLORORESPIRATORY REDUCTION 2) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16223P113557  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000630  41  AT2G47440   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43867P307063  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000874  9     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16411P114874  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000877  139  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16853P117968  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000168  4  AT5G06839   bZIP family transcription factor 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34655P242580  fgenesh4_pg.C_scaffold_10155000001  1  AT3G21090   ABC transporter family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  137     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34787P243508  fgenesh4_pg.C_scaffold_11689000001  116  AT4G24120   YSL1 (YELLOW STRIPE LIKE 1); oligopeptide transporter 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34862P244029  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000039  97     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34881P244164  fgenesh4_pg.C_scaffold_12001000001  32  AT2G45550   CYP76C4 (cytochrome P450 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  97  AT3G22200   POP2 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34885P244195  fgenesh4_pg.C_scaffold_12071000001  41  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34927P244487  fgenesh4_pg.C_scaffold_12376000001  96  AT2G45000   EMB2766 (EMBRYO DEFECTIVE 2766); structural constituent of nuclear pore 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34938P244564  fgenesh4_pg.C_scaffold_12414000001  81  AT4G03280   PETC 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34977P244838  fgenesh4_pg.C_scaffold_12741000001  132     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34978P244844  fgenesh4_pg.C_scaffold_12753000001  69  AT2G14910   similar to amine oxidase/ copper ion binding / quinone binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14970.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70864.1) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34979P244849  fgenesh4_pg.C_scaffold_12754000001  54  AT1G62750   ATSCO1/CPEF‐G 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS44366P310558  fgenesh4_pg.C_scaffold_12865000001  10     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34998P244985  fgenesh4_pg.C_scaffold_12930000001  51  AT1G09040   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09050.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17561.1); contains InterPro domain Homeodomain‐like (InterPro:IPR009057) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35000P244994  fgenesh4_pg.C_scaffold_12943000001  80  AT3G08820   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  135  AT3G48000   ALDH2B4 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35107P245749  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000044  5  AT4G08990   DNA (cytosine‐5‐)‐methyltransferase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35116P245810  fgenesh4_pg.C_scaffold_13498000001  1  AT2G39435   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G53540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41581.1); contains domain PTHR21726:SF5 (PTHR21726:SF5); contains domain 
PTHR21726 (PTHR21726) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  67  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35146P246020  fgenesh4_pg.C_scaffold_13783000001  52  AT3G20200   protein kinase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35153P246070  fgenesh4_pg.C_scaffold_13876000001  161     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35155P246084  fgenesh4_pg.C_scaffold_13898000001  19  AT1G70830   MLP28 (MLP‐LIKE PROTEIN 28) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35272P246902  fgenesh4_pg.C_scaffold_14827000001  183  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35274P246918  fgenesh4_pg.C_scaffold_14863000001  90     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35323P247260  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000009  1  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35324P247267  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000010  2  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35340P247378  fgenesh4_pg.C_scaffold_15419000001  120  AT5G58460   ATCHX25 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35354P247476  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000034  87  AT2G25240   serine‐type endopeptidase inhibitor 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35395P247762  fgenesh4_pg.C_scaffold_15705000001  2  AT4G24690   ubiquitin‐associated (UBA)/TS‐N domain‐containing protein / octicosapeptide/Phox/Bemp1 (PB1) domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35416P247911  fgenesh4_pg.C_scaffold_15878000001  53  AT3G28840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35462P248232  fgenesh4_pg.C_scaffold_16220000001  41     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  119  AT1G49540   nucleotide binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  48     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35560P248918  fgenesh4_pg.C_scaffold_16816000001  108  AT5G37530   thiF family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35561P248926  fgenesh4_pg.C_scaffold_16826000001  86  AT3G07650   COL9 (CONSTANS‐LIKE 9) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35565P248951  fgenesh4_pg.C_scaffold_16833000001  100  AT1G61690   zinc ion binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  116  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35594P249158  fgenesh4_pg.C_scaffold_17034000001  16  AT5G45350   proline‐rich family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  30     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35680P249759  fgenesh4_pg.C_scaffold_17878000001  118  AT5G09950   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35718P250026  fgenesh4_pg.C_scaffold_18216000001  101  AT3G15200   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35721P250044  fgenesh4_pg.C_scaffold_18221000001  5  AT5G52850   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35774P250418  fgenesh4_pg.C_scaffold_18720000001  133  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  157     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35996P251971  fgenesh4_pg.C_scaffold_20496000001  2  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36002P252012  fgenesh4_pg.C_scaffold_20516000001  41  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  123  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36019P252131  fgenesh4_pg.C_scaffold_20704000001  53  AT1G70690   kinase‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36071P252497  fgenesh4_pg.C_scaffold_212000042  71     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  104  AT2G36990   SIGF 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36101P252704  fgenesh4_pg.C_scaffold_21540000001  95  AT3G12900   oxidoreductase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  127     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  82  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36182P253268  fgenesh4_pg.C_scaffold_221000007  32  AT4G29090   reverse transcriptase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36218P253521  fgenesh4_pg.C_scaffold_2294000001  178  AT1G31290   PAZ domain‐containing protein / piwi domain‐containing protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  176  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45120P315837  fgenesh4_pg.C_scaffold_250000007  4     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  126  AT2G39800   P5CS1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  40  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  36  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  173  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36517P255613  fgenesh4_pg.C_scaffold_3073000001  137  AT4G30110   HMA2 (Heavy metal ATPase 2); cadmium‐transporting ATPase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  109  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36540P255778  fgenesh4_pg.C_scaffold_3151000001  53  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 



LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36558P255901  fgenesh4_pg.C_scaffold_3196000001  51  AT1G48570   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36563P255941  fgenesh4_pg.C_scaffold_3254000001  10  AT5G49950   embryogenesis‐associated protein‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  105  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36601P256206  fgenesh4_pg.C_scaffold_3363000001  120  AT5G67280   RLK (RECEPTOR‐LIKE KINASE); ATP binding / kinase/ protein serine/threonine kinase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  79  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45338P317363  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000028  12     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  76  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  123  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37054P259378  fgenesh4_pg.C_scaffold_5802000001  108  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45556P318892  fgenesh4_pg.C_scaffold_5936000001  27     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37485P262390  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000141  77  AT4G32190   centromeric protein‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37538P262761  fgenesh4_pg.C_scaffold_8893000001  110  AT4G18130   PHYE (PHYTOCHROME DEFECTIVE E); G‐protein coupled photoreceptor/ signal transducer 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45832P320823  fgenesh4_pg.C_scaffold_8920000001  7     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  84  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  125  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37607P263247  fgenesh4_pg.C_scaffold_9806000001  45  AT2G26080   ATGLDP2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCINE DECARBOXYLASE P‐PROTEIN 2); glycine dehydrogenase (decarboxylating) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17167P120164  fgenesh4_pm.C_LG_II000330 4  AT3G21260   GLTP3 (GLYCOLIPID TRANSFER PROTEIN 3); glycolipid binding / glycolipid transporter 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17274P120913  fgenesh4_pm.C_LG_III000325  3  AT4G16510   YbaK/prolyl‐tRNA synthetase‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17315P121203  fgenesh4_pm.C_LG_IV000051  169  AT4G21350   PUB8 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17727P124083  fgenesh4_pm.C_LG_X000324 1  AT4G14850   LOI1 (LOVASTATIN INSENSITIVE 1) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37653P263569  fgenesh4_pm.C_scaffold_1312000001  127  AT5G57890   anthranilate synthase beta subunit 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  87  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  110  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53106P371735  grail3.0030008801  128     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19898P139283  grail3.0035029701  37  AT3G61730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39758.1); contains domain F‐box domain (SSF81383) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19953P139670  grail3.0037015401  48  AT1G18370   HIK (HINKEL); microtubule motor 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53670P375680  grail3.0039018301  3     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20458P143202  grail3.0068007401  4  AT5G58960   GIL1 (GRAVITROPIC IN THE LIGHT) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51734P362126  grail3.0073014301  77     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20546P143821  grail3.0076004501  27     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20675P144723  grail3.0092009801  3  AT2G30370   allergen‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38064P266447  grail3.0121000601  5  AT4G30240   protein binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51281P358959  grail3.0124004101  1     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20922P146449  grail3.0161002401  42  AT5G12930   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21945.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80883.1) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50380P352649  grail3.0619000201  11     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  145  AT2G23150   NRAMP3 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50677P354726  grail3.11800000201  133     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38526P269680  grail3.1382000101  41     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  151  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38588P270113  grail3.17237000101  124  AT3G54540   ATGCN4 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 4) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38600P270194  grail3.17963000101  57  AT4G11060   MTSSB (MITOCHONDRIALLY TARGETED SINGLE‐STRANDED DNA BINDING PROTEIN); single‐stranded DNA binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38638P270466  grail3.20714000101  62  AT1G15990   ATCNGC7 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  92     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38655P270583  grail3.2255000401  95  AT1G80380   phosphoribulokinase/uridine kinase‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38686P270802  grail3.2737000301  23  AT5G06870   PGIP2 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 2); protein binding 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38687P270809  grail3.2746000101  113  AT2G03770   sulfotransferase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54742P383185  grail3.2831000201  16     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38703P270920  grail3.2868000201  14  AT5G41190   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66411.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62795.1); contains InterPro domain D‐site 20S pre‐rRNA nuclease (InterPro:IPR017117); contains InterPro 
domain Nin one binding (NOB1) Zn‐ribbon like (InterPro:IPR014881) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  58  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38853P271971  grail3.8904000201  34  AT3G23790   AMP‐binding protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.1130  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39033P273227  gw1.120.135.185  AT4G02290   ATGH9B13 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B13); hydrolase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.110  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  47     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.1150  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39636P277452  gw1.15475.1.1151  AT1G17745   PGDH (3‐PHOSPHOGLYCERATE DEHYDROGENASE); phosphoglycerate dehydrogenase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39830P278805  gw1.17004.3.112  AT1G08830   CSD1 (COPPER/ZINC SUPEROXIDE DISMUTASE 1) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39894P279256  gw1.18001.5.18  AT1G67120   midasin‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.197  AT5G61410   RPE 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.1119  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47028P329193  gw1.20419.1.1135     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.1113  AT4G27585   band 7 family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40213P281486  gw1.2233.1.1  49  AT1G80460   NHO1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40264P281848  gw1.245.19.1  2  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40280P281956  gw1.2527.2.1  81  AT2G43120   pirin 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40312P282182  gw1.263.10.1  10  AT5G07580   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  87  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  119  AT2G47000   MDR4 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  150  AT4G26900   HISN4 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41253P288771  gw1.659.110.1135  AT1G23540   protein kinase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41260P288819  gw1.659.165.1100     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  135  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47932P335516  gw1.919.1.1  64     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41670P291689  gw1.9562.1.1  60  AT1G12050   fumarylacetoacetase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41671P291694  gw1.9564.1.1  117  AT5G17670   hydrolase 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22054P154375  gw1.II.2517.1  98  AT3G60530   zinc finger (GATA type) family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22494P157455  gw1.III.1894.1 105  AT3G20830   protein kinase family protein 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48466P339252  gw1.IV.2367.1 3     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 13  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23513P164589  gw1.IX.946.1  3  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS24386P170700  gw1.VII.1093.1  39  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48872P342097  gw1.VII.2042.1  65     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  3  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS49241P344680  gw1.XI.2458.1 6     
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS26516P185610  gw1.XIII.464.1 52  AT5G61190   zinc finger protein‐related 
LF  LF1223  1223  11  4  23.257  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  74     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  132  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  16  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02442P017092  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0785  1  AT1G73230   nascent polypeptide‐associated complex (NAC) domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02659P018608  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1144  117  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29184P204285  estExt_fgenesh4_pm.C_2100007  88  AT3G06890   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94344.1) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29270P204888  estExt_fgenesh4_pm.C_660098  30  AT4G38220   aminoacylase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04387P030704  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0168  42  AT5G02610   60S ribosomal protein L35 (RPL35D) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04620P032338  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0384  6  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS00056P000388  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2301  50  AT2G32640   similar to Os08g0422000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001061825.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24043.1); similar to CM0545.530.nc [Lotus japonicus] (GB:BAF98233.1); 
contains domain G3DSA:3.50.50.60 (G3DSA:3.50.50.60); contains domain SSF51905 (SSF51905) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  9  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 



LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01143P007999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5562  13  AT1G17350   auxin‐induced‐related / indole‐3‐acetic acid induced‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01221P008546  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306  30  AT1G29170   WAVE2 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01281P008961  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII1633  33  AT2G27280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G27285.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79937.1) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  98  AT2G38480   integral membrane protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05142P035994  eugene3.00010532  83  AT5G13270   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05481P038363  eugene3.00012712  128  AT5G46020   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93798.1); contains domain PTHR22055 (PTHR22055) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05982P041870  eugene3.00021827  69  AT5G41330   potassium channel tetramerisation domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  168     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS06863P048041  eugene3.00050447  87  AT2G22720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41059.1); contains InterPro domain Chromatin SPT2 (InterPro:IPR013256) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07221P050542  eugene3.00060338  12     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07246P050717  eugene3.00060443  120  AT2G41670   GTP‐binding family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07252P050759  eugene3.00060467  5  AT4G35910   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23594.1); contains domain SSF52402 (SSF52402); contains domain PTHR20882:SF1 (PTHR20882:SF1); contains domain PTHR20882 (PTHR20882) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08157P057096  eugene3.00080839  176  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08928P062495  eugene3.00101057  160  AT2G01430   homeobox‐leucine zipper protein 17 (HB‐17) / HD‐ZIP transcription factor 17 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09036P063250  eugene3.00101562  7  AT1G14030   ribulose‐1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  3  AT2G27430   binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09470P066287  eugene3.00111077  140  AT3G01440   oxygen evolving enhancer 3 (PsbQ) family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09713P067989  eugene3.00120485  70  AT5G08160   ATPK3 (Arabidopsis thaliana serine/threonine protein kinase 3); kinase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52445P367106  eugene3.00121116  151     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09988P069913  eugene3.00130066  78  AT5G51795   Kin17 DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52430P367001  eugene3.00130150  1     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10046P070319  eugene3.00130240  66  AT4G16710   glycosyltransferase family protein 28 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  64  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11083P077577  eugene3.00151003  42  AT1G31190   inositol monophosphatase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11227P078585  eugene3.00160278  6  AT5G05130   SNF2 domain‐containing protein / helicase domain‐containing protein / RING finger domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11283P078981  eugene3.00160432  13  AT5G06900   CYP93D1 (cytochrome P450 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51950P363638  eugene3.00161016  74     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11773P082410  eugene3.00180520  38  AT5G14920   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29595P207162  eugene3.00400284  14  AT1G18210   calcium‐binding protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30095P210664  eugene3.00860032  45  AT3G28740   cytochrome P450 family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51344P359397  eugene3.01170077  29     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30787P215504  eugene3.01520004  1  AT3G57690   ATAGP23 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30860P216019  eugene3.01620030  10  AT5G58190   ECT10 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42651P298557  eugene3.01680043  2     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42668P298674  eugene3.01800031  160     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  133     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  53  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31235P218641  eugene3.02170002  9  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  8     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42771P299394  eugene3.02940005  12     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31430P220005  eugene3.03080005  51  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42801P299602  eugene3.03740004  96     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55127P385880  eugene3.06640001  31     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31732P222121  eugene3.06770012  108     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31803P222620  eugene3.07640001  33  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31812P222683  eugene3.07640010  65  AT1G29380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30933.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30933.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94231.1); contains InterPro domain X8 
(InterPro:IPR012946) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31836P222850  eugene3.07970007  69  AT3G04470   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04780.1); similar to hypothetical protein OsI_009190 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87957.1); similar to Os02g0810100 [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:NP_001048467.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44660.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31859P223012  eugene3.08260002  117  AT3G11730   ATFP8 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  192  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31876P223129  eugene3.08470002  2  AT2G39200   MLO12 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  135  AT4G08900   arginase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31955P223682  eugene3.09920003  65     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31965P223754  eugene3.100410001  89  AT4G38880   ATASE3 (GLN PHOSPHORIBOSYL PYROPHOSPHATE AMIDOTRANSFERASE 3); amidophosphoribosyltransferase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31994P223957  eugene3.103190001  44  AT4G24830   arginosuccinate synthase family 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  49  AT1G66370   MYB113 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32040P224280  eugene3.105920001  58  AT5G58700   phosphoinositide‐specific phospholipase C family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32055P224382  eugene3.106950002  45  AT3G19280   FUCT1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  87  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32073P224507  eugene3.108210002  108  AT5G42770   similar to Maf family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66550.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92653.1); contains InterPro domain Maf‐like protein (InterPro:IPR003697) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32187P225308  eugene3.117510002  107  AT5G67530   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32190P225328  eugene3.117890001  62  AT2G01690   binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32191P225332  eugene3.117890002  106  AT3G13070   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32205P225429  eugene3.118910001  102  AT4G15093   catalytic LigB subunit of aromatic ring‐opening dioxygenase family 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  158  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32231P225612  eugene3.12110002  9  AT5G41320   unknown protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32247P225729  eugene3.122460001  72  AT5G47810   phosphofructokinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32253P225770  eugene3.122860001  177  AT4G32551   LUG 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  173  AT1G61010   CPSF73‐I 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  74  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32282P225970  eugene3.125220001  36  AT5G49990   xanthine/uracil permease family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32297P226078  eugene3.126430002  150  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32341P226386  eugene3.129730001  152  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32353P226467  eugene3.130360001  56  AT3G26440   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42517.1); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF707 (InterPro:IPR007877) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32361P226527  eugene3.13110003  28     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  48  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32405P226830  eugene3.13420001  125  AT1G65410   ATNAP11 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32416P226911  eugene3.13450002  80     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32439P227067  eugene3.136050002  123  AT2G46060   transmembrane protein‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32445P227112  eugene3.136590001  27  AT4G32700   DNA‐directed DNA polymerase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  100  AT2G47920   kinase interacting family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32495P227465  eugene3.14110002  80  AT5G21160   La domain‐containing protein / proline‐rich family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  63  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32502P227514  eugene3.141980001  62  AT2G22910   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein / amino acid kinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32507P227546  eugene3.142350001  4  AT3G57130   BOP1 (BLADE ON PETIOLE 1); protein binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  166  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32516P227607  eugene3.143230002  73  AT1G20760   calcium‐binding EF hand family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  55  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32534P227737  eugene3.144680001  91  AT1G73590   PIN1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  171  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32544P227807  eugene3.145140001  35  AT2G13840   PHP domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  146  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32579P228053  eugene3.147150001  65  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32582P228073  eugene3.147530001  73  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32610P228267  eugene3.149730001  100  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32629P228399  eugene3.151590001  45  AT4G21030   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 



LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32650P228545  eugene3.153550001  1  AT5G25620   YUC6 (YUCCA6); monooxygenase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32654P228576  eugene3.153950001  83  AT2G16780   NFC02 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  141  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  108  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32678P228744  eugene3.15570005  106  AT5G38290   peptidyl‐tRNA hydrolase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  131  AT5G38560   protein kinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32722P229052  eugene3.158800001  174  AT5G52560   ATUSP (ARABIDOPSIS THALIANA UDP‐SUGAR PYROPHOSPHORYLASE); UTP‐monosaccharide‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:arabinose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:galactose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:glucose‐
1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:xy 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  183  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32772P229402  eugene3.162570001  114  AT1G09300   metallopeptidase M24 family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32774P229413  eugene3.162610002  104  AT2G33150   KAT2 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  155     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32783P229481  eugene3.163440001  29  AT4G01720   WRKY47 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32804P229624  eugene3.165910002  66  AT1G52820   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32846P229919  eugene3.16960006  62  AT3G20015   pepsin A 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  151  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32901P230304  eugene3.175040001  139  AT5G06370   NC domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32935P230544  eugene3.178610001  31     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32946P230620  eugene3.179850001  10  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32960P230720  eugene3.18100002  157  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  42  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33017P231116  eugene3.186290001  88  AT3G54670   ATSMC1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33034P231237  eugene3.187820001  107  AT2G26910   ATPDR4 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33053P231369  eugene3.190110001  101  AT5G24470   APRR5 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  173  AT5G47020   glycine‐rich protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  79     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  74  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  169  AT5G36160   aminotransferase‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33214P232498  eugene3.207250001  53  AT3G16460   jacalin lectin family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  86  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33262P232831  eugene3.212280001  48  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  90  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33277P232934  eugene3.213830001  108  ATCG01010   Chloroplast encoded  NADH dehydrogenase unit. 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33289P233018  eugene3.215830001  68  AT3G11570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G06230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61015.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33297P233079  eugene3.216960001  56  AT2G45770   CPFTSY 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  138  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical 
protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  147  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); 
contains domain SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33353P233466  eugene3.22680001  137  AT4G24070   carbon‐carbon lyase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33357P233498  eugene3.22700001  112  AT5G48300   ADG1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33397P233777  eugene3.23680003  141     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33399P233790  eugene3.23720001  56  AT2G11000   ATMAK10 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33407P233847  eugene3.23880001  147  AT5G17010   sugar transporter family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33413P233888  eugene3.23960001  16  AT3G03970   binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  144  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33459P234209  eugene3.25310001  105  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33478P234345  eugene3.26170001  54  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33495P234464  eugene3.26620001  147  AT2G04030   CR88 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33499P234487  eugene3.26630002  146  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  153  AT4G17200   F‐box family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  123  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33516P234607  eugene3.26950001  130  AT1G68725   ATAGP19 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  84  AT1G64600   copper ion binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33525P234671  eugene3.27090003  87     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33530P234708  eugene3.27180003  19  AT3G29450   similar to hAT dimerisation domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G19260.1); similar to putative transposase [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAL86479.1); contains domain GENERAL TRANSCRIPTION 
FACTOR 2‐RELATED ZINC FINGER PROTEIN (PTHR11697); contains domain ZINC FINGER PROTEIN 237 (PTHR11697:SF9) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33535P234744  eugene3.27370001  47  AT1G28610   GDSL‐motif lipase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33541P234787  eugene3.27490003  101     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  65  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33549P234843  eugene3.27580002  22  AT1G55620   CLC‐F 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33562P234932  eugene3.27800001  143  AT2G17500   auxin efflux carrier family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  187  AT5G16690   ATORC3 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  94  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33572P235001  eugene3.27930001  132  AT5G52030   TraB protein‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33602P235208  eugene3.28360003  112  AT1G18640   PSP (3‐PHOSPHOSERINE PHOSPHATASE) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33603P235219  eugene3.28390001  42  AT1G19800   TGD1 (TRIGALACTOSYLDIACYLGLYCEROL 1) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33609P235259  eugene3.28480001  9  AT1G01790   KEA1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33624P235366  eugene3.28690001  6  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  153  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33644P235506  eugene3.29060001  93  AT4G18700   CIPK12 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33661P235621  eugene3.29370001  152  AT1G70620   cyclin‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33667P235666  eugene3.29460001  154  AT2G22810   ACS4 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33679P235753  eugene3.29580002  114     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33684P235787  eugene3.29680001  54  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33686P235799  eugene3.29770001  96  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33687P235806  eugene3.29770002  5  AT1G09770   ATCDC5 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33694P235853  eugene3.29960001  74     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33704P235925  eugene3.30010003  190  AT4G28420   aminotransferase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33709P235961  eugene3.30060003  162  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  112  AT5G24020   ATMIND1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33725P236072  eugene3.30260002  113  AT5G28520   similar to jacalin lectin family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33790.1); similar to jasmonate inducible protein [Brassica napus] (GB:CAA72271.1); contains InterPro domain Mannose‐binding lectin (InterPro:IPR001229) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33741P236187  eugene3.30510002  76  AT3G46570   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  62  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  62  AT2G16660   nodulin family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33774P236413  eugene3.31150001  83  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  137  AT5G28680   protein kinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  178  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  94  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33789P236521  eugene3.31330002  6  AT4G22485   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33818P236725  eugene3.31840001  44  AT4G29900   ACA10 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  150  AT5G47560   ATSDAT 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33823P236756  eugene3.31900001  65  AT1G71870   MATE efflux family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  106  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33839P236873  eugene3.32090002  167  AT2G28080   glycosyltransferase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33863P237037  eugene3.32370002  2  AT4G16380   metal ion binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  124  AT2G02450   ANAC035 



LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33869P237082  eugene3.32400004  67  AT1G17450   ATP phosphoribosyltransferase ‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  37  AT1G19100   ATP‐binding region 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33885P237192  eugene3.32560002  82  AT3G24620   ROPGEF8 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33908P237355  eugene3.32930003  132  AT3G19180   ARC6H 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33922P237452  eugene3.33090001  22  AT1G55930   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  150     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33927P237489  eugene3.33160001  135  AT4G30490   AFG1‐like ATPase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33939P237572  eugene3.33310001  109  AT1G20060   kinesin motor protein‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33944P237605  eugene3.33400001  124  AT3G01510   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  124  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33961P237727  eugene3.33590002  74     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33964P237744  eugene3.33610002  56  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33991P237937  eugene3.34100002  115  AT3G13990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G07660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45644.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1296 (InterPro:IPR009719) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33992P237943  eugene3.34120001  90  AT2G47980   SCC3 (sister‐chromatide cohesion protein 3); binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34007P238045  eugene3.34480001  98  AT2G28440   proline‐rich family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  113  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  158  AT3G09560   lipin family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43033P301229  eugene3.54240001  91     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34276P239926  eugene3.56540001  181  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34293P240049  eugene3.58060003  31  AT1G16290   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ78585.1); similar to Os02g0170900 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001046030.1); contains InterPro domain Lytic transglycosylase‐like 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  131  AT5G53400   nuclear movement family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34308P240155  eugene3.60030001  117  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34315P240203  eugene3.60680001  1  ATCG01090   Encodes subunit of the chloroplast NAD(P)H dehydrogenase complex 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  107  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34420P240935  eugene3.72370001  117  AT1G15140   oxidoreductase NAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34440P241079  eugene3.74560001  74  AT1G63560   Identical to Cysteine‐rich repeat secretory protein 8 precursor (CRRSP8) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9SH40;GB:Q6NPE1); similar to protein kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63600.1); similar to unnamed protein product 
[Vitis vinifera] (GB:CAO16041.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF26 (InterPro:IPR002902) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34466P241261  eugene3.77080001  141  AT3G52180   DSP4 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34477P241333  eugene3.78100001  106  AT4G01820   MDR3 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34510P241565  eugene3.82000001  110     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  171  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34558P241901  eugene3.89040001  134  AT5G05600   oxidoreductase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  99  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34613P242290  eugene3.94580001  125  AT2G03020   heat shock protein‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  66  AT1G08060   MOM 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53975P377812  fgenesh1_pg.C_LG_I000398  90     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53922P377445  fgenesh1_pg.C_LG_I001302  102     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53309P373154  fgenesh1_pg.C_LG_IV001208 2     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53288P373007  fgenesh1_pg.C_LG_V000041 62     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52979P370841  fgenesh1_pg.C_LG_VII001144  17     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52723P369053  fgenesh1_pg.C_LG_X000464  85     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52586P368093  fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 2     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  94     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52189P365314  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001198  97     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52107P364737  fgenesh1_pg.C_LG_XV000221  87     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54367P380556  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000025  8     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  4     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51030P357197  fgenesh1_pg.C_scaffold_168000048  1     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50763P355332  fgenesh1_pg.C_scaffold_1821000001  36     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54874P384107  fgenesh1_pg.C_scaffold_374000001  33     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55047P385322  fgenesh1_pg.C_scaffold_530000002  4     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  122     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12216P085511  fgenesh4_kg.C_LG_II000030  35  AT1G71730   similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97948.1) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12266P085856  fgenesh4_pg.C_LG_I000203  5  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12334P086333  fgenesh4_pg.C_LG_I000563  21  AT5G50915   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43164P302146  fgenesh4_pg.C_LG_I002420  9     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12788P089516  fgenesh4_pg.C_LG_I003289  5  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  60  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13379P093653  fgenesh4_pg.C_LG_III000535 6  AT3G48070   protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13561P094925  fgenesh4_pg.C_LG_III001540 27  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13780P096455  fgenesh4_pg.C_LG_IV000849 25     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 99  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43549P304839  fgenesh4_pg.C_LG_VI000691 73     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14549P101840  fgenesh4_pg.C_LG_VI000842 84  AT1G76680   OPR1 (12‐oxophytodienoate reductase 1); 12‐oxophytodienoate reductase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14656P102587  fgenesh4_pg.C_LG_VI001433 3  AT2G37310   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43594P305152  fgenesh4_pg.C_LG_VII000820  54     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14895P104265  fgenesh4_pg.C_LG_VII000939  1  AT5G48090   ELP1 (EDM2‐LIKE PROTEIN1); protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14933P104526  fgenesh4_pg.C_LG_VII001158  1  AT3G54350   EMB1967 (EMBRYO DEFECTIVE 1967) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15798P110586  fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 3  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43779P306448  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735 15     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 9  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); 
contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15941P111581  fgenesh4_pg.C_LG_XII000403  1     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16192P113338  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000398  1  AT3G46790   CRR2 (CHLORORESPIRATORY REDUCTION 2) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16223P113557  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000630  47  AT2G47440   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43867P307063  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000874  11     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16411P114874  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000877  162  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  41  AT4G39400   DWF2 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16853P117968  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000168  5  AT5G06839   bZIP family transcription factor 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34655P242580  fgenesh4_pg.C_scaffold_10155000001  1  AT3G21090   ABC transporter family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  152     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34787P243508  fgenesh4_pg.C_scaffold_11689000001  140  AT4G24120   YSL1 (YELLOW STRIPE LIKE 1); oligopeptide transporter 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34881P244164  fgenesh4_pg.C_scaffold_12001000001  34  AT2G45550   CYP76C4 (cytochrome P450 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  105  AT3G22200   POP2 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34885P244195  fgenesh4_pg.C_scaffold_12071000001  41  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34927P244487  fgenesh4_pg.C_scaffold_12376000001  112  AT2G45000   EMB2766 (EMBRYO DEFECTIVE 2766); structural constituent of nuclear pore 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34938P244564  fgenesh4_pg.C_scaffold_12414000001  91  AT4G03280   PETC 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34949P244639  fgenesh4_pg.C_scaffold_12530000001  7  AT3G02870   VTC4 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34977P244838  fgenesh4_pg.C_scaffold_12741000001  133     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34978P244844  fgenesh4_pg.C_scaffold_12753000001  71  AT2G14910   similar to amine oxidase/ copper ion binding / quinone binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14970.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70864.1) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34979P244849  fgenesh4_pg.C_scaffold_12754000001  55  AT1G62750   ATSCO1/CPEF‐G 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS44366P310558  fgenesh4_pg.C_scaffold_12865000001  11     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34998P244985  fgenesh4_pg.C_scaffold_12930000001  54  AT1G09040   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09050.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17561.1); contains InterPro domain Homeodomain‐like (InterPro:IPR009057) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35000P244994  fgenesh4_pg.C_scaffold_12943000001  92  AT3G08820   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  139  AT3G48000   ALDH2B4 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35107P245749  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000044  6  AT4G08990   DNA (cytosine‐5‐)‐methyltransferase 



LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35116P245810  fgenesh4_pg.C_scaffold_13498000001  1  AT2G39435   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G53540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41581.1); contains domain PTHR21726:SF5 (PTHR21726:SF5); contains domain 
PTHR21726 (PTHR21726) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  78  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35146P246020  fgenesh4_pg.C_scaffold_13783000001  54  AT3G20200   protein kinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35153P246070  fgenesh4_pg.C_scaffold_13876000001  175     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35155P246084  fgenesh4_pg.C_scaffold_13898000001  18  AT1G70830   MLP28 (MLP‐LIKE PROTEIN 28) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35272P246902  fgenesh4_pg.C_scaffold_14827000001  192  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35274P246918  fgenesh4_pg.C_scaffold_14863000001  104     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35323P247260  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000009  1  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35324P247267  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000010  2  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35340P247378  fgenesh4_pg.C_scaffold_15419000001  124  AT5G58460   ATCHX25 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35354P247476  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000034  88  AT2G25240   serine‐type endopeptidase inhibitor 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35416P247911  fgenesh4_pg.C_scaffold_15878000001  54  AT3G28840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35462P248232  fgenesh4_pg.C_scaffold_16220000001  41     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  135  AT1G49540   nucleotide binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  47     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35560P248918  fgenesh4_pg.C_scaffold_16816000001  117  AT5G37530   thiF family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35561P248926  fgenesh4_pg.C_scaffold_16826000001  93  AT3G07650   COL9 (CONSTANS‐LIKE 9) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35565P248951  fgenesh4_pg.C_scaffold_16833000001  101  AT1G61690   zinc ion binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  135  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35594P249158  fgenesh4_pg.C_scaffold_17034000001  17  AT5G45350   proline‐rich family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  30     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35680P249759  fgenesh4_pg.C_scaffold_17878000001  120  AT5G09950   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35718P250026  fgenesh4_pg.C_scaffold_18216000001  117  AT3G15200   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35721P250044  fgenesh4_pg.C_scaffold_18221000001  6  AT5G52850   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35774P250418  fgenesh4_pg.C_scaffold_18720000001  153  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  183     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35996P251971  fgenesh4_pg.C_scaffold_20496000001  2  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36002P252012  fgenesh4_pg.C_scaffold_20516000001  45  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  140  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36019P252131  fgenesh4_pg.C_scaffold_20704000001  60  AT1G70690   kinase‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36071P252497  fgenesh4_pg.C_scaffold_212000042  73     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  113  AT2G36990   SIGF 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36101P252704  fgenesh4_pg.C_scaffold_21540000001  110  AT3G12900   oxidoreductase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  147     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  93  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36182P253268  fgenesh4_pg.C_scaffold_221000007  38  AT4G29090   reverse transcriptase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36218P253521  fgenesh4_pg.C_scaffold_2294000001  186  AT1G31290   PAZ domain‐containing protein / piwi domain‐containing protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  186  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45120P315837  fgenesh4_pg.C_scaffold_250000007  4     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  143  AT2G39800   P5CS1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  41  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36365P254552  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000067  94  AT3G43210   TES (TETRASPORE); microtubule motor 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  35  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  198  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36517P255613  fgenesh4_pg.C_scaffold_3073000001  140  AT4G30110   HMA2 (Heavy metal ATPase 2); cadmium‐transporting ATPase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  124  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36540P255778  fgenesh4_pg.C_scaffold_3151000001  58  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36549P255841  fgenesh4_pg.C_scaffold_3178000002  145  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36558P255901  fgenesh4_pg.C_scaffold_3196000001  50  AT1G48570   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36563P255941  fgenesh4_pg.C_scaffold_3254000001  9  AT5G49950   embryogenesis‐associated protein‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  122  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36601P256206  fgenesh4_pg.C_scaffold_3363000001  121  AT5G67280   RLK (RECEPTOR‐LIKE KINASE); ATP binding / kinase/ protein serine/threonine kinase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  79  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45338P317363  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000028  13     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  86  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  138  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37054P259378  fgenesh4_pg.C_scaffold_5802000001  110  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45556P318892  fgenesh4_pg.C_scaffold_5936000001  26     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37113P259785  fgenesh4_pg.C_scaffold_6353000001  6  AT5G64620   C/VIF2 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37215P260499  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000204  61  AT4G18180   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  83  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37485P262390  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000141  77  AT4G32190   centromeric protein‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37538P262761  fgenesh4_pg.C_scaffold_8893000001  129  AT4G18130   PHYE (PHYTOCHROME DEFECTIVE E); G‐protein coupled photoreceptor/ signal transducer 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45832P320823  fgenesh4_pg.C_scaffold_8920000001  7     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  87  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  144  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37607P263247  fgenesh4_pg.C_scaffold_9806000001  43  AT2G26080   ATGLDP2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCINE DECARBOXYLASE P‐PROTEIN 2); glycine dehydrogenase (decarboxylating) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17167P120164  fgenesh4_pm.C_LG_II000330 5  AT3G21260   GLTP3 (GLYCOLIPID TRANSFER PROTEIN 3); glycolipid binding / glycolipid transporter 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17274P120913  fgenesh4_pm.C_LG_III000325  3  AT4G16510   YbaK/prolyl‐tRNA synthetase‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17315P121203  fgenesh4_pm.C_LG_IV000051  191  AT4G21350   PUB8 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17727P124083  fgenesh4_pm.C_LG_X000324 1  AT4G14850   LOI1 (LOVASTATIN INSENSITIVE 1) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37653P263569  fgenesh4_pm.C_scaffold_1312000001  148  AT5G57890   anthranilate synthase beta subunit 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  86  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  126  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  109  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53106P371735  grail3.0030008801  132     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19898P139283  grail3.0035029701  40  AT3G61730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39758.1); contains domain F‐box domain (SSF81383) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19953P139670  grail3.0037015401  52  AT1G18370   HIK (HINKEL); microtubule motor 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53670P375680  grail3.0039018301  3     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20458P143202  grail3.0068007401  4  AT5G58960   GIL1 (GRAVITROPIC IN THE LIGHT) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51734P362126  grail3.0073014301  78     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20528P143691  grail3.0075001501  4  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20546P143821  grail3.0076004501  26     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38041P266282  grail3.0088005201  1  AT5G45330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G26110.1); similar to hypothetical protein [Glycine max] (GB:BAB41197.1); contains domain PTHR13586 (PTHR13586) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20675P144723  grail3.0092009801  4  AT2G30370   allergen‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38064P266447  grail3.0121000601  5  AT4G30240   protein binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51281P358959  grail3.0124004101  1     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20922P146449  grail3.0161002401  43  AT5G12930   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21945.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80883.1) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50380P352649  grail3.0619000201  12     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  153  AT2G23150   NRAMP3 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50677P354726  grail3.11800000201  133     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38501P269506  grail3.12627000101  47  AT5G18970   AWPM‐19‐like membrane family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38526P269680  grail3.1382000101  41     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  171  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38588P270113  grail3.17237000101  139  AT3G54540   ATGCN4 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 4) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38597P270176  grail3.17692000101  97  AT3G44340   CEF (CLONE EIGHTY‐FOUR); transporter 



LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38600P270194  grail3.17963000101  58  AT4G11060   MTSSB (MITOCHONDRIALLY TARGETED SINGLE‐STRANDED DNA BINDING PROTEIN); single‐stranded DNA binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38638P270466  grail3.20714000101  66  AT1G15990   ATCNGC7 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  106     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38655P270583  grail3.2255000401  93  AT1G80380   phosphoribulokinase/uridine kinase‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38686P270802  grail3.2737000301  24  AT5G06870   PGIP2 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 2); protein binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38687P270809  grail3.2746000101  115  AT2G03770   sulfotransferase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54742P383185  grail3.2831000201  16     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38703P270920  grail3.2868000201  16  AT5G41190   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66411.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62795.1); contains InterPro domain D‐site 20S pre‐rRNA nuclease (InterPro:IPR017117); contains InterPro 
domain Nin one binding (NOB1) Zn‐ribbon like (InterPro:IPR014881) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  63  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38853P271971  grail3.8904000201  37  AT3G23790   AMP‐binding protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.1146  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39033P273227  gw1.120.135.187  AT4G02290   ATGH9B13 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B13); hydrolase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.110  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  46     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.1171  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39636P277452  gw1.15475.1.1172  AT1G17745   PGDH (3‐PHOSPHOGLYCERATE DEHYDROGENASE); phosphoglycerate dehydrogenase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39830P278805  gw1.17004.3.113  AT1G08830   CSD1 (COPPER/ZINC SUPEROXIDE DISMUTASE 1) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39894P279256  gw1.18001.5.18  AT1G67120   midasin‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.1111  AT5G61410   RPE 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.1137  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47028P329193  gw1.20419.1.1138     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.1130  AT4G27585   band 7 family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40213P281486  gw1.2233.1.1  57  AT1G80460   NHO1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40264P281848  gw1.245.19.1  2  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40280P281956  gw1.2527.2.1  95  AT2G43120   pirin 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40312P282182  gw1.263.10.1  11  AT5G07580   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  103  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  136  AT2G47000   MDR4 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  174  AT4G26900   HISN4 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41253P288771  gw1.659.110.1154  AT1G23540   protein kinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41260P288819  gw1.659.165.1115     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  140  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47932P335516  gw1.919.1.1  71     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41670P291689  gw1.9562.1.1  64  AT1G12050   fumarylacetoacetase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41671P291694  gw1.9564.1.1  119  AT5G17670   hydrolase 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS21526P150676  gw1.I.6789.1  104  AT1G79700   ovule development protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22054P154375  gw1.II.2517.1  110  AT3G60530   zinc finger (GATA type) family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22494P157455  gw1.III.1894.1 123  AT3G20830   protein kinase family protein 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22818P159722  gw1.IV.2178.1 66  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48466P339252  gw1.IV.2367.1 4     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 13  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23432P164021  gw1.IX.467.1  50  AT5G28490   LSH1 (LIGHT‐DEPENDENT SHORT HYPOCOTYLS 1) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23513P164589  gw1.IX.946.1  3  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS24386P170700  gw1.VII.1093.1  39  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48872P342097  gw1.VII.2042.1  64     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  3  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS49241P344680  gw1.XI.2458.1 6     
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS26516P185610  gw1.XIII.464.1 51  AT5G61190   zinc finger protein‐related 
LF  LF1224  1224  11  4  23.277  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  77     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  145  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  17  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02442P017092  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0785  1  AT1G73230   nascent polypeptide‐associated complex (NAC) domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02659P018608  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1144  124  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29184P204285  estExt_fgenesh4_pm.C_2100007  84  AT3G06890   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94344.1) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29270P204888  estExt_fgenesh4_pm.C_660098  30  AT4G38220   aminoacylase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04387P030704  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0168  45  AT5G02610   60S ribosomal protein L35 (RPL35D) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04620P032338  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0384  6  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS00056P000388  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2301  48  AT2G32640   similar to Os08g0422000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001061825.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24043.1); similar to CM0545.530.nc [Lotus japonicus] (GB:BAF98233.1); 
contains domain G3DSA:3.50.50.60 (G3DSA:3.50.50.60); contains domain SSF51905 (SSF51905) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  7  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01143P007999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5562  14  AT1G17350   auxin‐induced‐related / indole‐3‐acetic acid induced‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01221P008546  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306  35  AT1G29170   WAVE2 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01281P008961  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII1633  33  AT2G27280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G27285.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79937.1) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  95  AT2G38480   integral membrane protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05142P035994  eugene3.00010532  90  AT5G13270   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05481P038363  eugene3.00012712  140  AT5G46020   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93798.1); contains domain PTHR22055 (PTHR22055) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05982P041870  eugene3.00021827  68  AT5G41330   potassium channel tetramerisation domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  171     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS06863P048041  eugene3.00050447  83  AT2G22720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41059.1); contains InterPro domain Chromatin SPT2 (InterPro:IPR013256) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07246P050717  eugene3.00060443  134  AT2G41670   GTP‐binding family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08157P057096  eugene3.00080839  189  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08928P062495  eugene3.00101057  177  AT2G01430   homeobox‐leucine zipper protein 17 (HB‐17) / HD‐ZIP transcription factor 17 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09036P063250  eugene3.00101562  7  AT1G14030   ribulose‐1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  3  AT2G27430   binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09470P066287  eugene3.00111077  154  AT3G01440   oxygen evolving enhancer 3 (PsbQ) family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09713P067989  eugene3.00120485  69  AT5G08160   ATPK3 (Arabidopsis thaliana serine/threonine protein kinase 3); kinase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52445P367106  eugene3.00121116  163     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09988P069913  eugene3.00130066  77  AT5G51795   Kin17 DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52430P367001  eugene3.00130150  1     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10046P070319  eugene3.00130240  70  AT4G16710   glycosyltransferase family protein 28 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  68  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11083P077577  eugene3.00151003  43  AT1G31190   inositol monophosphatase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11227P078585  eugene3.00160278  6  AT5G05130   SNF2 domain‐containing protein / helicase domain‐containing protein / RING finger domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11283P078981  eugene3.00160432  15  AT5G06900   CYP93D1 (cytochrome P450 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51950P363638  eugene3.00161016  72     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11773P082410  eugene3.00180520  38  AT5G14920   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29595P207162  eugene3.00400284  16  AT1G18210   calcium‐binding protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30095P210664  eugene3.00860032  42  AT3G28740   cytochrome P450 family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  2  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51344P359397  eugene3.01170077  35     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30787P215504  eugene3.01520004  1  AT3G57690   ATAGP23 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30860P216019  eugene3.01620030  8  AT5G58190   ECT10 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42651P298557  eugene3.01680043  2     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42668P298674  eugene3.01800031  178     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  61  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31235P218641  eugene3.02170002  8  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  8     



LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42771P299394  eugene3.02940005  12     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31430P220005  eugene3.03080005  51  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42801P299602  eugene3.03740004  106     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55127P385880  eugene3.06640001  36     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31732P222121  eugene3.06770012  116     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31803P222620  eugene3.07640001  33  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31812P222683  eugene3.07640010  67  AT1G29380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30933.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30933.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94231.1); contains InterPro domain X8 
(InterPro:IPR012946) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31836P222850  eugene3.07970007  67  AT3G04470   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04780.1); similar to hypothetical protein OsI_009190 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87957.1); similar to Os02g0810100 [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:NP_001048467.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44660.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31859P223012  eugene3.08260002  131  AT3G11730   ATFP8 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  203  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31876P223129  eugene3.08470002  1  AT2G39200   MLO12 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  129  AT4G08900   arginase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31955P223682  eugene3.09920003  64     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31965P223754  eugene3.100410001  86  AT4G38880   ATASE3 (GLN PHOSPHORIBOSYL PYROPHOSPHATE AMIDOTRANSFERASE 3); amidophosphoribosyltransferase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31994P223957  eugene3.103190001  43  AT4G24830   arginosuccinate synthase family 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  52  AT1G66370   MYB113 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32040P224280  eugene3.105920001  66  AT5G58700   phosphoinositide‐specific phospholipase C family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32055P224382  eugene3.106950002  48  AT3G19280   FUCT1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  95  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32073P224507  eugene3.108210002  113  AT5G42770   similar to Maf family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66550.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92653.1); contains InterPro domain Maf‐like protein (InterPro:IPR003697) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32187P225308  eugene3.117510002  105  AT5G67530   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32190P225328  eugene3.117890001  60  AT2G01690   binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32191P225332  eugene3.117890002  111  AT3G13070   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32205P225429  eugene3.118910001  96  AT4G15093   catalytic LigB subunit of aromatic ring‐opening dioxygenase family 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  174  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32231P225612  eugene3.12110002  9  AT5G41320   unknown protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32247P225729  eugene3.122460001  69  AT5G47810   phosphofructokinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32253P225770  eugene3.122860001  193  AT4G32551   LUG 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  189  AT1G61010   CPSF73‐I 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  70  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32282P225970  eugene3.125220001  36  AT5G49990   xanthine/uracil permease family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32297P226078  eugene3.126430002  150  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32341P226386  eugene3.129730001  163  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32353P226467  eugene3.130360001  55  AT3G26440   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42517.1); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF707 (InterPro:IPR007877) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  50  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32405P226830  eugene3.13420001  137  AT1G65410   ATNAP11 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32416P226911  eugene3.13450002  79     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32439P227067  eugene3.136050002  132  AT2G46060   transmembrane protein‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32445P227112  eugene3.136590001  29  AT4G32700   DNA‐directed DNA polymerase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  110  AT2G47920   kinase interacting family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32495P227465  eugene3.14110002  79  AT5G21160   La domain‐containing protein / proline‐rich family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  66  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32502P227514  eugene3.141980001  68  AT2G22910   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein / amino acid kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32507P227546  eugene3.142350001  4  AT3G57130   BOP1 (BLADE ON PETIOLE 1); protein binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  179  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32516P227607  eugene3.143230002  70  AT1G20760   calcium‐binding EF hand family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  53  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32534P227737  eugene3.144680001  101  AT1G73590   PIN1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  189  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32544P227807  eugene3.145140001  35  AT2G13840   PHP domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  158  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32579P228053  eugene3.147150001  63  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32582P228073  eugene3.147530001  68  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32610P228267  eugene3.149730001  110  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32629P228399  eugene3.151590001  45  AT4G21030   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32638P228465  eugene3.152560001  14  AT5G39650   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09157.1); similar to 52O08_3 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67548.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF679 (InterPro:IPR007770) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32650P228545  eugene3.153550001  1  AT5G25620   YUC6 (YUCCA6); monooxygenase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32654P228576  eugene3.153950001  80  AT2G16780   NFC02 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  136  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  105  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32678P228744  eugene3.15570005  116  AT5G38290   peptidyl‐tRNA hydrolase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  131  AT5G38560   protein kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32722P229052  eugene3.158800001  180  AT5G52560   ATUSP (ARABIDOPSIS THALIANA UDP‐SUGAR PYROPHOSPHORYLASE); UTP‐monosaccharide‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:arabinose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:galactose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:glucose‐
1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:xy 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  185  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32772P229402  eugene3.162570001  121  AT1G09300   metallopeptidase M24 family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32774P229413  eugene3.162610002  103  AT2G33150   KAT2 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  158     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32783P229481  eugene3.163440001  28  AT4G01720   WRKY47 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32804P229624  eugene3.165910002  70  AT1G52820   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32846P229919  eugene3.16960006  58  AT3G20015   pepsin A 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32853P229966  eugene3.16980004  115  AT1G79650   RAD23; damaged DNA binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  168  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32901P230304  eugene3.175040001  147  AT5G06370   NC domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32935P230544  eugene3.178610001  28     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32946P230620  eugene3.179850001  9  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32960P230720  eugene3.18100002  165  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  39  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33017P231116  eugene3.186290001  93  AT3G54670   ATSMC1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33034P231237  eugene3.187820001  106  AT2G26910   ATPDR4 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33035P231240  eugene3.187840001  51  AT1G61850   patatin family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33053P231369  eugene3.190110001  107  AT5G24470   APRR5 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  186  AT5G47020   glycine‐rich protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  83     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  81  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  184  AT5G36160   aminotransferase‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33199P232390  eugene3.205710001  1  AT4G28680   tyrosine decarboxylase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33214P232498  eugene3.207250001  52  AT3G16460   jacalin lectin family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  90  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33262P232831  eugene3.212280001  50  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  100  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33277P232934  eugene3.213830001  120  ATCG01010   Chloroplast encoded  NADH dehydrogenase unit. 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33289P233018  eugene3.215830001  69  AT3G11570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G06230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61015.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33297P233079  eugene3.216960001  56  AT2G45770   CPFTSY 



LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  136  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical 
protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  147  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); 
contains domain SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33353P233466  eugene3.22680001  137  AT4G24070   carbon‐carbon lyase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33357P233498  eugene3.22700001  109  AT5G48300   ADG1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33397P233777  eugene3.23680003  156     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33399P233790  eugene3.23720001  54  AT2G11000   ATMAK10 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33407P233847  eugene3.23880001  159  AT5G17010   sugar transporter family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33409P233860  eugene3.23880003  55     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  155  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33459P234209  eugene3.25310001  102  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33478P234345  eugene3.26170001  64  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33495P234464  eugene3.26620001  160  AT2G04030   CR88 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33496P234466  eugene3.26620002  47  AT3G05970   LACS6 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 6) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33497P234475  eugene3.26620003  141  AT1G07970   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63581.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21815.1); contains domain PTHR21780 (PTHR21780) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33499P234487  eugene3.26630002  159  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  165  AT4G17200   F‐box family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  127  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33516P234607  eugene3.26950001  141  AT1G68725   ATAGP19 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  94  AT1G64600   copper ion binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33525P234671  eugene3.27090003  100     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33530P234708  eugene3.27180003  20  AT3G29450   similar to hAT dimerisation domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G19260.1); similar to putative transposase [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAL86479.1); contains domain GENERAL TRANSCRIPTION 
FACTOR 2‐RELATED ZINC FINGER PROTEIN (PTHR11697); contains domain ZINC FINGER PROTEIN 237 (PTHR11697:SF9) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33535P234744  eugene3.27370001  46  AT1G28610   GDSL‐motif lipase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33541P234787  eugene3.27490003  114     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  72  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33549P234843  eugene3.27580002  24  AT1G55620   CLC‐F 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33562P234932  eugene3.27800001  138  AT2G17500   auxin efflux carrier family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  200  AT5G16690   ATORC3 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  88  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33572P235001  eugene3.27930001  146  AT5G52030   TraB protein‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33602P235208  eugene3.28360003  108  AT1G18640   PSP (3‐PHOSPHOSERINE PHOSPHATASE) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33603P235219  eugene3.28390001  44  AT1G19800   TGD1 (TRIGALACTOSYLDIACYLGLYCEROL 1) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33624P235366  eugene3.28690001  6  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  165  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33644P235506  eugene3.29060001  97  AT4G18700   CIPK12 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33661P235621  eugene3.29370001  147  AT1G70620   cyclin‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33667P235666  eugene3.29460001  164  AT2G22810   ACS4 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33679P235753  eugene3.29580002  110     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33684P235787  eugene3.29680001  54  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33686P235799  eugene3.29770001  103  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33687P235806  eugene3.29770002  5  AT1G09770   ATCDC5 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33694P235853  eugene3.29960001  74     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33704P235925  eugene3.30010003  205  AT4G28420   aminotransferase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33709P235961  eugene3.30060003  180  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33714P235998  eugene3.30120001  73  AT2G46020   CHR2 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  107  AT5G24020   ATMIND1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33725P236072  eugene3.30260002  112  AT5G28520   similar to jacalin lectin family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33790.1); similar to jasmonate inducible protein [Brassica napus] (GB:CAA72271.1); contains InterPro domain Mannose‐binding lectin (InterPro:IPR001229) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33741P236187  eugene3.30510002  74  AT3G46570   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  67  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  67  AT2G16660   nodulin family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33774P236413  eugene3.31150001  87  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  148  AT5G28680   protein kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  173  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  92  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33789P236521  eugene3.31330002  6  AT4G22485   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33818P236725  eugene3.31840001  43  AT4G29900   ACA10 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  163  AT5G47560   ATSDAT 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33823P236756  eugene3.31900001  71  AT1G71870   MATE efflux family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  167  AT1G20360   F‐box protein‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  114  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33839P236873  eugene3.32090002  177  AT2G28080   glycosyltransferase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33863P237037  eugene3.32370002  2  AT4G16380   metal ion binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  118  AT2G02450   ANAC035 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33869P237082  eugene3.32400004  71  AT1G17450   ATP phosphoribosyltransferase ‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  41  AT1G19100   ATP‐binding region 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33885P237192  eugene3.32560002  80  AT3G24620   ROPGEF8 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  200  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33908P237355  eugene3.32930003  142  AT3G19180   ARC6H 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33922P237452  eugene3.33090001  21  AT1G55930   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  162     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33927P237489  eugene3.33160001  147  AT4G30490   AFG1‐like ATPase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33939P237572  eugene3.33310001  111  AT1G20060   kinesin motor protein‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33944P237605  eugene3.33400001  134  AT3G01510   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  117  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33961P237727  eugene3.33590002  68     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33991P237937  eugene3.34100002  109  AT3G13990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G07660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45644.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1296 (InterPro:IPR009719) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33992P237943  eugene3.34120001  92  AT2G47980   SCC3 (sister‐chromatide cohesion protein 3); binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  121  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  165  AT3G09560   lipin family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43033P301229  eugene3.54240001  101     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34276P239926  eugene3.56540001  181  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34287P240008  eugene3.57730002  126  AT3G03270   universal stress protein (USP) family protein / early nodulin ENOD18 family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34293P240049  eugene3.58060003  30  AT1G16290   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ78585.1); similar to Os02g0170900 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001046030.1); contains InterPro domain Lytic transglycosylase‐like 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  139  AT5G53400   nuclear movement family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34308P240155  eugene3.60030001  126  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34315P240203  eugene3.60680001  1  ATCG01090   Encodes subunit of the chloroplast NAD(P)H dehydrogenase complex 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  117  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34420P240935  eugene3.72370001  131  AT1G15140   oxidoreductase NAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34440P241079  eugene3.74560001  85  AT1G63560   Identical to Cysteine‐rich repeat secretory protein 8 precursor (CRRSP8) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9SH40;GB:Q6NPE1); similar to protein kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63600.1); similar to unnamed protein product 
[Vitis vinifera] (GB:CAO16041.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF26 (InterPro:IPR002902) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34466P241261  eugene3.77080001  138  AT3G52180   DSP4 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34477P241333  eugene3.78100001  117  AT4G01820   MDR3 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34510P241565  eugene3.82000001  124     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  184  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34558P241901  eugene3.89040001  147  AT5G05600   oxidoreductase 



LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  107  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34613P242290  eugene3.94580001  134  AT2G03020   heat shock protein‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  68  AT1G08060   MOM 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53975P377812  fgenesh1_pg.C_LG_I000398  100     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53922P377445  fgenesh1_pg.C_LG_I001302  108     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53309P373154  fgenesh1_pg.C_LG_IV001208 2     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53288P373007  fgenesh1_pg.C_LG_V000041 56     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52979P370841  fgenesh1_pg.C_LG_VII001144  16     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52723P369053  fgenesh1_pg.C_LG_X000464  86     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52586P368093  fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 2     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  101     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52189P365314  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001198  108     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52107P364737  fgenesh1_pg.C_LG_XV000221  83     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51881P363159  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000238  14     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54367P380556  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000025  8     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  4     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51030P357197  fgenesh1_pg.C_scaffold_168000048  1     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50763P355332  fgenesh1_pg.C_scaffold_1821000001  40     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54874P384107  fgenesh1_pg.C_scaffold_374000001  38     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51581P361057  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000182  88     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55047P385322  fgenesh1_pg.C_scaffold_530000002  6     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  127     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12216P085511  fgenesh4_kg.C_LG_II000030  35  AT1G71730   similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97948.1) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12266P085856  fgenesh4_pg.C_LG_I000203  4  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12334P086333  fgenesh4_pg.C_LG_I000563  24  AT5G50915   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43164P302146  fgenesh4_pg.C_LG_I002420  9     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12788P089516  fgenesh4_pg.C_LG_I003289  4  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  65  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13379P093653  fgenesh4_pg.C_LG_III000535 6  AT3G48070   protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13561P094925  fgenesh4_pg.C_LG_III001540 28  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13780P096455  fgenesh4_pg.C_LG_IV000849 25     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 109  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14101P098706  fgenesh4_pg.C_LG_IX001429 90  AT1G17250   leucine‐rich repeat family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43549P304839  fgenesh4_pg.C_LG_VI000691 70     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14549P101840  fgenesh4_pg.C_LG_VI000842 83  AT1G76680   OPR1 (12‐oxophytodienoate reductase 1); 12‐oxophytodienoate reductase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14656P102587  fgenesh4_pg.C_LG_VI001433 3  AT2G37310   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43594P305152  fgenesh4_pg.C_LG_VII000820  53     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14933P104526  fgenesh4_pg.C_LG_VII001158  1  AT3G54350   EMB1967 (EMBRYO DEFECTIVE 1967) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15798P110586  fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 3  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43779P306448  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735 15     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 8  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); 
contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15941P111581  fgenesh4_pg.C_LG_XII000403  1     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16192P113338  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000398  1  AT3G46790   CRR2 (CHLORORESPIRATORY REDUCTION 2) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16223P113557  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000630  53  AT2G47440   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43867P307063  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000874  11     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16411P114874  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000877  177  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16713P116987  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000962  160     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  50  AT4G39400   DWF2 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16853P117968  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000168  5  AT5G06839   bZIP family transcription factor 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  162     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34787P243508  fgenesh4_pg.C_scaffold_11689000001  156  AT4G24120   YSL1 (YELLOW STRIPE LIKE 1); oligopeptide transporter 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34881P244164  fgenesh4_pg.C_scaffold_12001000001  33  AT2G45550   CYP76C4 (cytochrome P450 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  107  AT3G22200   POP2 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34885P244195  fgenesh4_pg.C_scaffold_12071000001  41  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  155  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34927P244487  fgenesh4_pg.C_scaffold_12376000001  123  AT2G45000   EMB2766 (EMBRYO DEFECTIVE 2766); structural constituent of nuclear pore 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34938P244564  fgenesh4_pg.C_scaffold_12414000001  92  AT4G03280   PETC 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34949P244639  fgenesh4_pg.C_scaffold_12530000001  7  AT3G02870   VTC4 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34977P244838  fgenesh4_pg.C_scaffold_12741000001  129     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34978P244844  fgenesh4_pg.C_scaffold_12753000001  68  AT2G14910   similar to amine oxidase/ copper ion binding / quinone binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14970.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70864.1) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34979P244849  fgenesh4_pg.C_scaffold_12754000001  53  AT1G62750   ATSCO1/CPEF‐G 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS44366P310558  fgenesh4_pg.C_scaffold_12865000001  9     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34998P244985  fgenesh4_pg.C_scaffold_12930000001  55  AT1G09040   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09050.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17561.1); contains InterPro domain Homeodomain‐like (InterPro:IPR009057) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35000P244994  fgenesh4_pg.C_scaffold_12943000001  95  AT3G08820   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  138  AT3G48000   ALDH2B4 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35107P245749  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000044  6  AT4G08990   DNA (cytosine‐5‐)‐methyltransferase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35116P245810  fgenesh4_pg.C_scaffold_13498000001  1  AT2G39435   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G53540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41581.1); contains domain PTHR21726:SF5 (PTHR21726:SF5); contains domain 
PTHR21726 (PTHR21726) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35127P245887  fgenesh4_pg.C_scaffold_13558000001  9     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  85  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35146P246020  fgenesh4_pg.C_scaffold_13783000001  54  AT3G20200   protein kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35153P246070  fgenesh4_pg.C_scaffold_13876000001  182     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35155P246084  fgenesh4_pg.C_scaffold_13898000001  18  AT1G70830   MLP28 (MLP‐LIKE PROTEIN 28) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35272P246902  fgenesh4_pg.C_scaffold_14827000001  196  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35274P246918  fgenesh4_pg.C_scaffold_14863000001  110     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35323P247260  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000009  1  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35324P247267  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000010  2  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35340P247378  fgenesh4_pg.C_scaffold_15419000001  121  AT5G58460   ATCHX25 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35354P247476  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000034  87  AT2G25240   serine‐type endopeptidase inhibitor 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  25  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35416P247911  fgenesh4_pg.C_scaffold_15878000001  54  AT3G28840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  142  AT1G49540   nucleotide binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  44     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35560P248918  fgenesh4_pg.C_scaffold_16816000001  127  AT5G37530   thiF family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35561P248926  fgenesh4_pg.C_scaffold_16826000001  100  AT3G07650   COL9 (CONSTANS‐LIKE 9) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35565P248951  fgenesh4_pg.C_scaffold_16833000001  99  AT1G61690   zinc ion binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  148  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35594P249158  fgenesh4_pg.C_scaffold_17034000001  16  AT5G45350   proline‐rich family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  30     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35680P249759  fgenesh4_pg.C_scaffold_17878000001  119  AT5G09950   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35718P250026  fgenesh4_pg.C_scaffold_18216000001  129  AT3G15200   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35721P250044  fgenesh4_pg.C_scaffold_18221000001  6  AT5G52850   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35774P250418  fgenesh4_pg.C_scaffold_18720000001  164  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  201     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35996P251971  fgenesh4_pg.C_scaffold_20496000001  2  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36002P252012  fgenesh4_pg.C_scaffold_20516000001  49  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 



LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  149  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36019P252131  fgenesh4_pg.C_scaffold_20704000001  64  AT1G70690   kinase‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36071P252497  fgenesh4_pg.C_scaffold_212000042  76     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  122  AT2G36990   SIGF 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36101P252704  fgenesh4_pg.C_scaffold_21540000001  127  AT3G12900   oxidoreductase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36145P253009  fgenesh4_pg.C_scaffold_21852000001  136  AT3G25840   protein kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  164     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  100  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36182P253268  fgenesh4_pg.C_scaffold_221000007  45  AT4G29090   reverse transcriptase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36218P253521  fgenesh4_pg.C_scaffold_2294000001  178  AT1G31290   PAZ domain‐containing protein / piwi domain‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  189  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45120P315837  fgenesh4_pg.C_scaffold_250000007  4     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  154  AT2G39800   P5CS1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  37  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36365P254552  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000067  106  AT3G43210   TES (TETRASPORE); microtubule motor 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  32  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  211  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36517P255613  fgenesh4_pg.C_scaffold_3073000001  134  AT4G30110   HMA2 (Heavy metal ATPase 2); cadmium‐transporting ATPase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  136  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36540P255778  fgenesh4_pg.C_scaffold_3151000001  63  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36549P255841  fgenesh4_pg.C_scaffold_3178000002  161  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36557P255899  fgenesh4_pg.C_scaffold_3194000002  93  AT3G50390   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36558P255901  fgenesh4_pg.C_scaffold_3196000001  49  AT1G48570   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36563P255941  fgenesh4_pg.C_scaffold_3254000001  9  AT5G49950   embryogenesis‐associated protein‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  132  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36601P256206  fgenesh4_pg.C_scaffold_3363000001  116  AT5G67280   RLK (RECEPTOR‐LIKE KINASE); ATP binding / kinase/ protein serine/threonine kinase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  79  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45338P317363  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000028  13     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  94  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  150  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37054P259378  fgenesh4_pg.C_scaffold_5802000001  106  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45556P318892  fgenesh4_pg.C_scaffold_5936000001  23     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37113P259785  fgenesh4_pg.C_scaffold_6353000001  6  AT5G64620   C/VIF2 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37215P260499  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000204  60  AT4G18180   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  88  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37485P262390  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000141  71  AT4G32190   centromeric protein‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37538P262761  fgenesh4_pg.C_scaffold_8893000001  143  AT4G18130   PHYE (PHYTOCHROME DEFECTIVE E); G‐protein coupled photoreceptor/ signal transducer 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45832P320823  fgenesh4_pg.C_scaffold_8920000001  7     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  84  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  160  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37607P263247  fgenesh4_pg.C_scaffold_9806000001  42  AT2G26080   ATGLDP2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCINE DECARBOXYLASE P‐PROTEIN 2); glycine dehydrogenase (decarboxylating) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17167P120164  fgenesh4_pm.C_LG_II000330 3  AT3G21260   GLTP3 (GLYCOLIPID TRANSFER PROTEIN 3); glycolipid binding / glycolipid transporter 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17274P120913  fgenesh4_pm.C_LG_III000325  4  AT4G16510   YbaK/prolyl‐tRNA synthetase‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17315P121203  fgenesh4_pm.C_LG_IV000051  201  AT4G21350   PUB8 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17727P124083  fgenesh4_pm.C_LG_X000324 1  AT4G14850   LOI1 (LOVASTATIN INSENSITIVE 1) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37653P263569  fgenesh4_pm.C_scaffold_1312000001  160  AT5G57890   anthranilate synthase beta subunit 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  84  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  138  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  123  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53106P371735  grail3.0030008801  128     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19898P139283  grail3.0035029701  40  AT3G61730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39758.1); contains domain F‐box domain (SSF81383) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19953P139670  grail3.0037015401  55  AT1G18370   HIK (HINKEL); microtubule motor 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53670P375680  grail3.0039018301  3     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20458P143202  grail3.0068007401  5  AT5G58960   GIL1 (GRAVITROPIC IN THE LIGHT) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51734P362126  grail3.0073014301  77     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20528P143691  grail3.0075001501  3  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20546P143821  grail3.0076004501  25     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38041P266282  grail3.0088005201  1  AT5G45330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G26110.1); similar to hypothetical protein [Glycine max] (GB:BAB41197.1); contains domain PTHR13586 (PTHR13586) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20675P144723  grail3.0092009801  4  AT2G30370   allergen‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38064P266447  grail3.0121000601  6  AT4G30240   protein binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51281P358959  grail3.0124004101  1     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20922P146449  grail3.0161002401  44  AT5G12930   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21945.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80883.1) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50380P352649  grail3.0619000201  14     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  157  AT2G23150   NRAMP3 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50677P354726  grail3.11800000201  130     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38501P269506  grail3.12627000101  51  AT5G18970   AWPM‐19‐like membrane family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38526P269680  grail3.1382000101  38     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  180  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38588P270113  grail3.17237000101  150  AT3G54540   ATGCN4 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 4) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38597P270176  grail3.17692000101  102  AT3G44340   CEF (CLONE EIGHTY‐FOUR); transporter 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38600P270194  grail3.17963000101  56  AT4G11060   MTSSB (MITOCHONDRIALLY TARGETED SINGLE‐STRANDED DNA BINDING PROTEIN); single‐stranded DNA binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38612P270282  grail3.1869000101  15  AT5G41370   XPB1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38638P270466  grail3.20714000101  69  AT1G15990   ATCNGC7 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  116     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38655P270583  grail3.2255000401  92  AT1G80380   phosphoribulokinase/uridine kinase‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38686P270802  grail3.2737000301  24  AT5G06870   PGIP2 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 2); protein binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38687P270809  grail3.2746000101  111  AT2G03770   sulfotransferase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38693P270849  grail3.2787000101  14  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54742P383185  grail3.2831000201  16     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38703P270920  grail3.2868000201  17  AT5G41190   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66411.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62795.1); contains InterPro domain D‐site 20S pre‐rRNA nuclease (InterPro:IPR017117); contains InterPro 
domain Nin one binding (NOB1) Zn‐ribbon like (InterPro:IPR014881) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  59  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38853P271971  grail3.8904000201  38  AT3G23790   AMP‐binding protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.1156  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39033P273227  gw1.120.135.184  AT4G02290   ATGH9B13 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B13); hydrolase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39390P275728  gw1.13680.1.1129  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.18  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  43     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.1184  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39636P277452  gw1.15475.1.1186  AT1G17745   PGDH (3‐PHOSPHOGLYCERATE DEHYDROGENASE); phosphoglycerate dehydrogenase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39830P278805  gw1.17004.3.113  AT1G08830   CSD1 (COPPER/ZINC SUPEROXIDE DISMUTASE 1) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39894P279256  gw1.18001.5.18  AT1G67120   midasin‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.1122  AT5G61410   RPE 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.1149  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47028P329193  gw1.20419.1.1136     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.1143  AT4G27585   band 7 family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40213P281486  gw1.2233.1.1  62  AT1G80460   NHO1 



LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40280P281956  gw1.2527.2.1  102  AT2G43120   pirin 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40312P282182  gw1.263.10.1  14  AT5G07580   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  114  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  148  AT2G47000   MDR4 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  190  AT4G26900   HISN4 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41253P288771  gw1.659.110.1170  AT1G23540   protein kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41260P288819  gw1.659.165.1128     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47711P333964  gw1.66.713.1  60  AT4G38150   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  138  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47932P335516  gw1.919.1.1  72     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41670P291689  gw1.9562.1.1  73  AT1G12050   fumarylacetoacetase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41671P291694  gw1.9564.1.1  116  AT5G17670   hydrolase 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS21526P150676  gw1.I.6789.1  108  AT1G79700   ovule development protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22054P154375  gw1.II.2517.1  121  AT3G60530   zinc finger (GATA type) family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22494P157455  gw1.III.1894.1 134  AT3G20830   protein kinase family protein 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22818P159722  gw1.IV.2178.1 69  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48466P339252  gw1.IV.2367.1 5     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 14  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23432P164021  gw1.IX.467.1  56  AT5G28490   LSH1 (LIGHT‐DEPENDENT SHORT HYPOCOTYLS 1) 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48621P340339  gw1.IX.502.1  67  AT5G17770   ATCBR 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS24386P170700  gw1.VII.1093.1  39  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  3  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS49241P344680  gw1.XI.2458.1 5     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  73     
LF  LF1225  1225  11  4  23.297  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28039P196271  gw1.XVIII.2390.1  152  AT3G16080   60S ribosomal protein L37 (RPL37C) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  151  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  18  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02442P017092  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0785  1  AT1G73230   nascent polypeptide‐associated complex (NAC) domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02659P018608  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1144  129  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29184P204285  estExt_fgenesh4_pm.C_2100007  78  AT3G06890   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94344.1) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29270P204888  estExt_fgenesh4_pm.C_660098  29  AT4G38220   aminoacylase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04387P030704  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0168  46  AT5G02610   60S ribosomal protein L35 (RPL35D) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04620P032338  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0384  6  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS00056P000388  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2301  46  AT2G32640   similar to Os08g0422000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001061825.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24043.1); similar to CM0545.530.nc [Lotus japonicus] (GB:BAF98233.1); 
contains domain G3DSA:3.50.50.60 (G3DSA:3.50.50.60); contains domain SSF51905 (SSF51905) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  7  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01143P007999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5562  13  AT1G17350   auxin‐induced‐related / indole‐3‐acetic acid induced‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01221P008546  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306  36  AT1G29170   WAVE2 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01281P008961  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII1633  34  AT2G27280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G27285.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79937.1) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  92  AT2G38480   integral membrane protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05142P035994  eugene3.00010532  92  AT5G13270   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05481P038363  eugene3.00012712  144  AT5G46020   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93798.1); contains domain PTHR22055 (PTHR22055) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05982P041870  eugene3.00021827  68  AT5G41330   potassium channel tetramerisation domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  175     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS06863P048041  eugene3.00050447  76  AT2G22720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41059.1); contains InterPro domain Chromatin SPT2 (InterPro:IPR013256) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07246P050717  eugene3.00060443  139  AT2G41670   GTP‐binding family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07531P052713  eugene3.00061498  2  AT1G67680   7S RNA binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08157P057096  eugene3.00080839  196  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08928P062495  eugene3.00101057  184  AT2G01430   homeobox‐leucine zipper protein 17 (HB‐17) / HD‐ZIP transcription factor 17 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09036P063250  eugene3.00101562  7  AT1G14030   ribulose‐1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  3  AT2G27430   binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09470P066287  eugene3.00111077  162  AT3G01440   oxygen evolving enhancer 3 (PsbQ) family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09621P067347  eugene3.00120180  32  AT2G44930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G28580.1); similar to At1g67150‐like protein [Arabidopsis lyrata] (GB:ABY59108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09713P067989  eugene3.00120485  67  AT5G08160   ATPK3 (Arabidopsis thaliana serine/threonine protein kinase 3); kinase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52445P367106  eugene3.00121116  169     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09988P069913  eugene3.00130066  79  AT5G51795   Kin17 DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10046P070319  eugene3.00130240  73  AT4G16710   glycosyltransferase family protein 28 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  70  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11083P077577  eugene3.00151003  46  AT1G31190   inositol monophosphatase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11227P078585  eugene3.00160278  6  AT5G05130   SNF2 domain‐containing protein / helicase domain‐containing protein / RING finger domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11283P078981  eugene3.00160432  16  AT5G06900   CYP93D1 (cytochrome P450 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51950P363638  eugene3.00161016  71     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11773P082410  eugene3.00180520  40  AT5G14920   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29595P207162  eugene3.00400284  17  AT1G18210   calcium‐binding protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30095P210664  eugene3.00860032  38  AT3G28740   cytochrome P450 family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  2  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51344P359397  eugene3.01170077  36     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30787P215504  eugene3.01520004  1  AT3G57690   ATAGP23 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30860P216019  eugene3.01620030  8  AT5G58190   ECT10 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42651P298557  eugene3.01680043  2     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42668P298674  eugene3.01800031  187     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  65  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  7     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31430P220005  eugene3.03080005  52  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42801P299602  eugene3.03740004  112     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31572P221002  eugene3.04250002  2  AT2G19620   Ndr family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55127P385880  eugene3.06640001  40     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31732P222121  eugene3.06770012  118     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31803P222620  eugene3.07640001  33  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  96  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31812P222683  eugene3.07640010  68  AT1G29380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30933.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30933.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94231.1); contains InterPro domain X8 
(InterPro:IPR012946) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31836P222850  eugene3.07970007  65  AT3G04470   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04780.1); similar to hypothetical protein OsI_009190 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87957.1); similar to Os02g0810100 [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:NP_001048467.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44660.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31859P223012  eugene3.08260002  137  AT3G11730   ATFP8 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  208  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31876P223129  eugene3.08470002  1  AT2G39200   MLO12 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  125  AT4G08900   arginase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31955P223682  eugene3.09920003  66     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31994P223957  eugene3.103190001  43  AT4G24830   arginosuccinate synthase family 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  56  AT1G66370   MYB113 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32040P224280  eugene3.105920001  69  AT5G58700   phosphoinositide‐specific phospholipase C family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32055P224382  eugene3.106950002  49  AT3G19280   FUCT1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  100  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32073P224507  eugene3.108210002  120  AT5G42770   similar to Maf family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66550.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92653.1); contains InterPro domain Maf‐like protein (InterPro:IPR003697) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32187P225308  eugene3.117510002  104  AT5G67530   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32191P225332  eugene3.117890002  118  AT3G13070   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32205P225429  eugene3.118910001  89  AT4G15093   catalytic LigB subunit of aromatic ring‐opening dioxygenase family 



LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  182  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32231P225612  eugene3.12110002  9  AT5G41320   unknown protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32247P225729  eugene3.122460001  62  AT5G47810   phosphofructokinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32253P225770  eugene3.122860001  200  AT4G32551   LUG 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  196  AT1G61010   CPSF73‐I 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  64  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32282P225970  eugene3.125220001  32  AT5G49990   xanthine/uracil permease family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32297P226078  eugene3.126430002  150  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32341P226386  eugene3.129730001  167  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32353P226467  eugene3.130360001  52  AT3G26440   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42517.1); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF707 (InterPro:IPR007877) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32405P226830  eugene3.13420001  141  AT1G65410   ATNAP11 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32416P226911  eugene3.13450002  77     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32439P227067  eugene3.136050002  136  AT2G46060   transmembrane protein‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32445P227112  eugene3.136590001  31  AT4G32700   DNA‐directed DNA polymerase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  113  AT2G47920   kinase interacting family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32495P227465  eugene3.14110002  82  AT5G21160   La domain‐containing protein / proline‐rich family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  71  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32502P227514  eugene3.141980001  74  AT2G22910   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein / amino acid kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  186  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32516P227607  eugene3.143230002  65  AT1G20760   calcium‐binding EF hand family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  48  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32534P227737  eugene3.144680001  103  AT1G73590   PIN1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  199  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32544P227807  eugene3.145140001  34  AT2G13840   PHP domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  161  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32578P228046  eugene3.147060002  69  AT5G28050   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32579P228053  eugene3.147150001  60  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32582P228073  eugene3.147530001  62  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32610P228267  eugene3.149730001  113  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32629P228399  eugene3.151590001  44  AT4G21030   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32638P228465  eugene3.152560001  16  AT5G39650   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09157.1); similar to 52O08_3 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67548.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF679 (InterPro:IPR007770) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32650P228545  eugene3.153550001  1  AT5G25620   YUC6 (YUCCA6); monooxygenase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32654P228576  eugene3.153950001  77  AT2G16780   NFC02 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  130  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  99  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32678P228744  eugene3.15570005  119  AT5G38290   peptidyl‐tRNA hydrolase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  131  AT5G38560   protein kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32722P229052  eugene3.158800001  185  AT5G52560   ATUSP (ARABIDOPSIS THALIANA UDP‐SUGAR PYROPHOSPHORYLASE); UTP‐monosaccharide‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:arabinose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:galactose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:glucose‐
1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:xy 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  183  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32772P229402  eugene3.162570001  124  AT1G09300   metallopeptidase M24 family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32774P229413  eugene3.162610002  106  AT2G33150   KAT2 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  160     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32783P229481  eugene3.163440001  27  AT4G01720   WRKY47 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32804P229624  eugene3.165910002  72  AT1G52820   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32830P229806  eugene3.168750001  84  AT1G04530   binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32846P229919  eugene3.16960006  54  AT3G20015   pepsin A 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32853P229966  eugene3.16980004  120  AT1G79650   RAD23; damaged DNA binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  173  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32901P230304  eugene3.175040001  153  AT5G06370   NC domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32904P230327  eugene3.175480001  54  AT2G37440   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32946P230620  eugene3.179850001  8  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32960P230720  eugene3.18100002  171  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  34  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33017P231116  eugene3.186290001  94  AT3G54670   ATSMC1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33034P231237  eugene3.187820001  110  AT2G26910   ATPDR4 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33035P231240  eugene3.187840001  54  AT1G61850   patatin family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33053P231369  eugene3.190110001  109  AT5G24470   APRR5 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  192  AT5G47020   glycine‐rich protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  88     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  87  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  192  AT5G36160   aminotransferase‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33199P232390  eugene3.205710001  1  AT4G28680   tyrosine decarboxylase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33214P232498  eugene3.207250001  52  AT3G16460   jacalin lectin family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  94  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33262P232831  eugene3.212280001  52  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  102  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33277P232934  eugene3.213830001  124  ATCG01010   Chloroplast encoded  NADH dehydrogenase unit. 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33289P233018  eugene3.215830001  69  AT3G11570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G06230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61015.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33297P233079  eugene3.216960001  57  AT2G45770   CPFTSY 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  132  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical 
protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  153  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); 
contains domain SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33353P233466  eugene3.22680001  141  AT4G24070   carbon‐carbon lyase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33357P233498  eugene3.22700001  102  AT5G48300   ADG1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33381P233663  eugene3.23410001  36  AT3G17380   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33397P233777  eugene3.23680003  164     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33399P233790  eugene3.23720001  48  AT2G11000   ATMAK10 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33407P233847  eugene3.23880001  166  AT5G17010   sugar transporter family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33409P233860  eugene3.23880003  58     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  159  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33459P234209  eugene3.25310001  100  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33478P234345  eugene3.26170001  67  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33495P234464  eugene3.26620001  166  AT2G04030   CR88 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33496P234466  eugene3.26620002  48  AT3G05970   LACS6 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 6) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33497P234475  eugene3.26620003  146  AT1G07970   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63581.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21815.1); contains domain PTHR21780 (PTHR21780) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33499P234487  eugene3.26630002  163  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  168  AT4G17200   F‐box family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  129  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33516P234607  eugene3.26950001  147  AT1G68725   ATAGP19 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  99  AT1G64600   copper ion binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33525P234671  eugene3.27090003  102     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33530P234708  eugene3.27180003  22  AT3G29450   similar to hAT dimerisation domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G19260.1); similar to putative transposase [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAL86479.1); contains domain GENERAL TRANSCRIPTION 
FACTOR 2‐RELATED ZINC FINGER PROTEIN (PTHR11697); contains domain ZINC FINGER PROTEIN 237 (PTHR11697:SF9) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33535P234744  eugene3.27370001  42  AT1G28610   GDSL‐motif lipase 



LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33541P234787  eugene3.27490003  121     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  75  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33549P234843  eugene3.27580002  26  AT1G55620   CLC‐F 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33562P234932  eugene3.27800001  131  AT2G17500   auxin efflux carrier family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  207  AT5G16690   ATORC3 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  82  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33572P235001  eugene3.27930001  149  AT5G52030   TraB protein‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33602P235208  eugene3.28360003  103  AT1G18640   PSP (3‐PHOSPHOSERINE PHOSPHATASE) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33603P235219  eugene3.28390001  44  AT1G19800   TGD1 (TRIGALACTOSYLDIACYLGLYCEROL 1) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33624P235366  eugene3.28690001  6  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  171  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33644P235506  eugene3.29060001  101  AT4G18700   CIPK12 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33661P235621  eugene3.29370001  138  AT1G70620   cyclin‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33667P235666  eugene3.29460001  170  AT2G22810   ACS4 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33679P235753  eugene3.29580002  108     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33684P235787  eugene3.29680001  55  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33686P235799  eugene3.29770001  104  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33687P235806  eugene3.29770002  5  AT1G09770   ATCDC5 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33694P235853  eugene3.29960001  77     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33704P235925  eugene3.30010003  214  AT4G28420   aminotransferase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33705P235934  eugene3.30030001  31     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33709P235961  eugene3.30060003  188  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33714P235998  eugene3.30120001  75  AT2G46020   CHR2 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  100  AT5G24020   ATMIND1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33725P236072  eugene3.30260002  116  AT5G28520   similar to jacalin lectin family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33790.1); similar to jasmonate inducible protein [Brassica napus] (GB:CAA72271.1); contains InterPro domain Mannose‐binding lectin (InterPro:IPR001229) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33741P236187  eugene3.30510002  74  AT3G46570   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  71  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  69  AT2G16660   nodulin family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33774P236413  eugene3.31150001  91  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  153  AT5G28680   protein kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  169  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  91  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33789P236521  eugene3.31330002  5  AT4G22485   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33818P236725  eugene3.31840001  42  AT4G29900   ACA10 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  168  AT5G47560   ATSDAT 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33823P236756  eugene3.31900001  74  AT1G71870   MATE efflux family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  175  AT1G20360   F‐box protein‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  117  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33839P236873  eugene3.32090002  183  AT2G28080   glycosyltransferase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33863P237037  eugene3.32370002  2  AT4G16380   metal ion binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  114  AT2G02450   ANAC035 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33869P237082  eugene3.32400004  75  AT1G17450   ATP phosphoribosyltransferase ‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  42  AT1G19100   ATP‐binding region 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33885P237192  eugene3.32560002  81  AT3G24620   ROPGEF8 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  208  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33908P237355  eugene3.32930003  145  AT3G19180   ARC6H 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33922P237452  eugene3.33090001  20  AT1G55930   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  167     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33927P237489  eugene3.33160001  154  AT4G30490   AFG1‐like ATPase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33939P237572  eugene3.33310001  114  AT1G20060   kinesin motor protein‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33944P237605  eugene3.33400001  138  AT3G01510   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  110  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33961P237727  eugene3.33590002  62     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33991P237937  eugene3.34100002  102  AT3G13990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G07660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45644.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1296 (InterPro:IPR009719) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33992P237943  eugene3.34120001  99  AT2G47980   SCC3 (sister‐chromatide cohesion protein 3); binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  128  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42995P300964  eugene3.38530001  37     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  170  AT3G09560   lipin family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43033P301229  eugene3.54240001  105     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34276P239926  eugene3.56540001  181  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34287P240008  eugene3.57730002  130  AT3G03270   universal stress protein (USP) family protein / early nodulin ENOD18 family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34293P240049  eugene3.58060003  29  AT1G16290   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ78585.1); similar to Os02g0170900 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001046030.1); contains InterPro domain Lytic transglycosylase‐like 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  144  AT5G53400   nuclear movement family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34308P240155  eugene3.60030001  133  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34315P240203  eugene3.60680001  1  ATCG01090   Encodes subunit of the chloroplast NAD(P)H dehydrogenase complex 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  120  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34420P240935  eugene3.72370001  135  AT1G15140   oxidoreductase NAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34440P241079  eugene3.74560001  86  AT1G63560   Identical to Cysteine‐rich repeat secretory protein 8 precursor (CRRSP8) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9SH40;GB:Q6NPE1); similar to protein kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63600.1); similar to unnamed protein product 
[Vitis vinifera] (GB:CAO16041.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF26 (InterPro:IPR002902) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34466P241261  eugene3.77080001  140  AT3G52180   DSP4 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34477P241333  eugene3.78100001  123  AT4G01820   MDR3 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34510P241565  eugene3.82000001  129     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  191  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34558P241901  eugene3.89040001  152  AT5G05600   oxidoreductase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  110  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34601P242202  eugene3.93380001  51  AT5G45380   sodium:solute symporter family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34613P242290  eugene3.94580001  139  AT2G03020   heat shock protein‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  69  AT1G08060   MOM 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53975P377812  fgenesh1_pg.C_LG_I000398  102     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53922P377445  fgenesh1_pg.C_LG_I001302  111     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  92     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52979P370841  fgenesh1_pg.C_LG_VII001144  15     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52723P369053  fgenesh1_pg.C_LG_X000464  90     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  104     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52189P365314  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001198  110     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52107P364737  fgenesh1_pg.C_LG_XV000221  78     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51881P363159  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000238  14     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54367P380556  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000025  8     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  4     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51030P357197  fgenesh1_pg.C_scaffold_168000048  1     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50763P355332  fgenesh1_pg.C_scaffold_1821000001  41     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54874P384107  fgenesh1_pg.C_scaffold_374000001  40     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51581P361057  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000182  92     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55047P385322  fgenesh1_pg.C_scaffold_530000002  6     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  131     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12216P085511  fgenesh4_kg.C_LG_II000030  38  AT1G71730   similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97948.1) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12266P085856  fgenesh4_pg.C_LG_I000203  4  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12334P086333  fgenesh4_pg.C_LG_I000563  25  AT5G50915   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 



LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43164P302146  fgenesh4_pg.C_LG_I002420  9     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12788P089516  fgenesh4_pg.C_LG_I003289  4  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  67  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13379P093653  fgenesh4_pg.C_LG_III000535 6  AT3G48070   protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13561P094925  fgenesh4_pg.C_LG_III001540 27  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13780P096455  fgenesh4_pg.C_LG_IV000849 23     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 114  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14101P098706  fgenesh4_pg.C_LG_IX001429 94  AT1G17250   leucine‐rich repeat family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43549P304839  fgenesh4_pg.C_LG_VI000691 65     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14549P101840  fgenesh4_pg.C_LG_VI000842 82  AT1G76680   OPR1 (12‐oxophytodienoate reductase 1); 12‐oxophytodienoate reductase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14656P102587  fgenesh4_pg.C_LG_VI001433 3  AT2G37310   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43594P305152  fgenesh4_pg.C_LG_VII000820  54     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14933P104526  fgenesh4_pg.C_LG_VII001158  1  AT3G54350   EMB1967 (EMBRYO DEFECTIVE 1967) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15798P110586  fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 2  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43779P306448  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735 14     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 7  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); 
contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15941P111581  fgenesh4_pg.C_LG_XII000403  1     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16192P113338  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000398  1  AT3G46790   CRR2 (CHLORORESPIRATORY REDUCTION 2) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16223P113557  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000630  54  AT2G47440   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43867P307063  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000874  11     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16294P114056  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001383  1  AT3G22440   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16411P114874  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000877  184  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16713P116987  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000962  166     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  51  AT4G39400   DWF2 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16853P117968  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000168  4  AT5G06839   bZIP family transcription factor 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  166     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34787P243508  fgenesh4_pg.C_scaffold_11689000001  160  AT4G24120   YSL1 (YELLOW STRIPE LIKE 1); oligopeptide transporter 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34881P244164  fgenesh4_pg.C_scaffold_12001000001  33  AT2G45550   CYP76C4 (cytochrome P450 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  108  AT3G22200   POP2 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34885P244195  fgenesh4_pg.C_scaffold_12071000001  40  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  162  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34927P244487  fgenesh4_pg.C_scaffold_12376000001  126  AT2G45000   EMB2766 (EMBRYO DEFECTIVE 2766); structural constituent of nuclear pore 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34938P244564  fgenesh4_pg.C_scaffold_12414000001  93  AT4G03280   PETC 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34949P244639  fgenesh4_pg.C_scaffold_12530000001  7  AT3G02870   VTC4 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34977P244838  fgenesh4_pg.C_scaffold_12741000001  123     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34978P244844  fgenesh4_pg.C_scaffold_12753000001  66  AT2G14910   similar to amine oxidase/ copper ion binding / quinone binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14970.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70864.1) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34979P244849  fgenesh4_pg.C_scaffold_12754000001  51  AT1G62750   ATSCO1/CPEF‐G 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS44366P310558  fgenesh4_pg.C_scaffold_12865000001  7     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34998P244985  fgenesh4_pg.C_scaffold_12930000001  62  AT1G09040   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09050.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17561.1); contains InterPro domain Homeodomain‐like (InterPro:IPR009057) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35000P244994  fgenesh4_pg.C_scaffold_12943000001  96  AT3G08820   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  138  AT3G48000   ALDH2B4 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35107P245749  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000044  5  AT4G08990   DNA (cytosine‐5‐)‐methyltransferase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35116P245810  fgenesh4_pg.C_scaffold_13498000001  2  AT2G39435   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G53540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41581.1); contains domain PTHR21726:SF5 (PTHR21726:SF5); contains domain 
PTHR21726 (PTHR21726) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35127P245887  fgenesh4_pg.C_scaffold_13558000001  10     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  88  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35146P246020  fgenesh4_pg.C_scaffold_13783000001  55  AT3G20200   protein kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35153P246070  fgenesh4_pg.C_scaffold_13876000001  182     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35272P246902  fgenesh4_pg.C_scaffold_14827000001  201  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35274P246918  fgenesh4_pg.C_scaffold_14863000001  112     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35323P247260  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000009  1  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35324P247267  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000010  2  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35340P247378  fgenesh4_pg.C_scaffold_15419000001  116  AT5G58460   ATCHX25 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS44567P311965  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000004  4     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35354P247476  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000034  89  AT2G25240   serine‐type endopeptidase inhibitor 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  28  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35416P247911  fgenesh4_pg.C_scaffold_15878000001  57  AT3G28840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35464P248245  fgenesh4_pg.C_scaffold_16298000001  111  AT4G33020   ZIP9 (ZINC TRANSPORTER 9 PRECURSOR); cation transmembrane transporter 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  144  AT1G49540   nucleotide binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  38     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35560P248918  fgenesh4_pg.C_scaffold_16816000001  132  AT5G37530   thiF family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35561P248926  fgenesh4_pg.C_scaffold_16826000001  105  AT3G07650   COL9 (CONSTANS‐LIKE 9) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35565P248951  fgenesh4_pg.C_scaffold_16833000001  96  AT1G61690   zinc ion binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  156  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35594P249158  fgenesh4_pg.C_scaffold_17034000001  15  AT5G45350   proline‐rich family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  31     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35680P249759  fgenesh4_pg.C_scaffold_17878000001  118  AT5G09950   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35718P250026  fgenesh4_pg.C_scaffold_18216000001  134  AT3G15200   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35721P250044  fgenesh4_pg.C_scaffold_18221000001  6  AT5G52850   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35774P250418  fgenesh4_pg.C_scaffold_18720000001  172  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  211     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35996P251971  fgenesh4_pg.C_scaffold_20496000001  2  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36002P252012  fgenesh4_pg.C_scaffold_20516000001  49  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  154  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36019P252131  fgenesh4_pg.C_scaffold_20704000001  65  AT1G70690   kinase‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36057P252396  fgenesh4_pg.C_scaffold_21124000001  53  AT3G49160   pyruvate kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36071P252497  fgenesh4_pg.C_scaffold_212000042  80     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  125  AT2G36990   SIGF 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36101P252704  fgenesh4_pg.C_scaffold_21540000001  129  AT3G12900   oxidoreductase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36145P253009  fgenesh4_pg.C_scaffold_21852000001  138  AT3G25840   protein kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  172     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  104  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36182P253268  fgenesh4_pg.C_scaffold_221000007  47  AT4G29090   reverse transcriptase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36207P253446  fgenesh4_pg.C_scaffold_2255000004  132  AT5G48440   oxidoreductase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36218P253521  fgenesh4_pg.C_scaffold_2294000001  171  AT1G31290   PAZ domain‐containing protein / piwi domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  192  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45120P315837  fgenesh4_pg.C_scaffold_250000007  3     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  158  AT2G39800   P5CS1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  33  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36365P254552  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000067  108  AT3G43210   TES (TETRASPORE); microtubule motor 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  29  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  219  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36517P255613  fgenesh4_pg.C_scaffold_3073000001  129  AT4G30110   HMA2 (Heavy metal ATPase 2); cadmium‐transporting ATPase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  141  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36540P255778  fgenesh4_pg.C_scaffold_3151000001  65  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36549P255841  fgenesh4_pg.C_scaffold_3178000002  167  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 



LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36557P255899  fgenesh4_pg.C_scaffold_3194000002  95  AT3G50390   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36558P255901  fgenesh4_pg.C_scaffold_3196000001  47  AT1G48570   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36563P255941  fgenesh4_pg.C_scaffold_3254000001  7  AT5G49950   embryogenesis‐associated protein‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  140  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36601P256206  fgenesh4_pg.C_scaffold_3363000001  110  AT5G67280   RLK (RECEPTOR‐LIKE KINASE); ATP binding / kinase/ protein serine/threonine kinase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  82  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45338P317363  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000028  14     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  96  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  156  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37054P259378  fgenesh4_pg.C_scaffold_5802000001  97  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45556P318892  fgenesh4_pg.C_scaffold_5936000001  20     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37113P259785  fgenesh4_pg.C_scaffold_6353000001  6  AT5G64620   C/VIF2 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37215P260499  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000204  60  AT4G18180   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  91  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37538P262761  fgenesh4_pg.C_scaffold_8893000001  145  AT4G18130   PHYE (PHYTOCHROME DEFECTIVE E); G‐protein coupled photoreceptor/ signal transducer 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45832P320823  fgenesh4_pg.C_scaffold_8920000001  7     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  81  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  166  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37607P263247  fgenesh4_pg.C_scaffold_9806000001  39  AT2G26080   ATGLDP2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCINE DECARBOXYLASE P‐PROTEIN 2); glycine dehydrogenase (decarboxylating) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17167P120164  fgenesh4_pm.C_LG_II000330 3  AT3G21260   GLTP3 (GLYCOLIPID TRANSFER PROTEIN 3); glycolipid binding / glycolipid transporter 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17274P120913  fgenesh4_pm.C_LG_III000325  4  AT4G16510   YbaK/prolyl‐tRNA synthetase‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17315P121203  fgenesh4_pm.C_LG_IV000051  207  AT4G21350   PUB8 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17727P124083  fgenesh4_pm.C_LG_X000324 1  AT4G14850   LOI1 (LOVASTATIN INSENSITIVE 1) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17930P125505  fgenesh4_pm.C_LG_XIX000083  2  AT5G18280   ATAPY2 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37653P263569  fgenesh4_pm.C_scaffold_1312000001  166  AT5G57890   anthranilate synthase beta subunit 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  82  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  145  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  128  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19898P139283  grail3.0035029701  42  AT3G61730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39758.1); contains domain F‐box domain (SSF81383) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19953P139670  grail3.0037015401  57  AT1G18370   HIK (HINKEL); microtubule motor 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20458P143202  grail3.0068007401  5  AT5G58960   GIL1 (GRAVITROPIC IN THE LIGHT) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51734P362126  grail3.0073014301  77     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20528P143691  grail3.0075001501  3  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20546P143821  grail3.0076004501  25     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38041P266282  grail3.0088005201  1  AT5G45330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G26110.1); similar to hypothetical protein [Glycine max] (GB:BAB41197.1); contains domain PTHR13586 (PTHR13586) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20675P144723  grail3.0092009801  4  AT2G30370   allergen‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38064P266447  grail3.0121000601  7  AT4G30240   protein binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20922P146449  grail3.0161002401  46  AT5G12930   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21945.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80883.1) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50380P352649  grail3.0619000201  14     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38421P268946  grail3.0751000201  11  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  161  AT2G23150   NRAMP3 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50677P354726  grail3.11800000201  123     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38501P269506  grail3.12627000101  53  AT5G18970   AWPM‐19‐like membrane family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38526P269680  grail3.1382000101  35     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  185  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38588P270113  grail3.17237000101  152  AT3G54540   ATGCN4 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 4) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38597P270176  grail3.17692000101  105  AT3G44340   CEF (CLONE EIGHTY‐FOUR); transporter 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38600P270194  grail3.17963000101  55  AT4G11060   MTSSB (MITOCHONDRIALLY TARGETED SINGLE‐STRANDED DNA BINDING PROTEIN); single‐stranded DNA binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38612P270282  grail3.1869000101  15  AT5G41370   XPB1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38638P270466  grail3.20714000101  71  AT1G15990   ATCNGC7 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38655P270583  grail3.2255000401  85  AT1G80380   phosphoribulokinase/uridine kinase‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38686P270802  grail3.2737000301  24  AT5G06870   PGIP2 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 2); protein binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38687P270809  grail3.2746000101  105  AT2G03770   sulfotransferase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38693P270849  grail3.2787000101  13  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38703P270920  grail3.2868000201  17  AT5G41190   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66411.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62795.1); contains InterPro domain D‐site 20S pre‐rRNA nuclease (InterPro:IPR017117); contains InterPro 
domain Nin one binding (NOB1) Zn‐ribbon like (InterPro:IPR014881) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  54  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38853P271971  grail3.8904000201  40  AT3G23790   AMP‐binding protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.1162  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39033P273227  gw1.120.135.182  AT4G02290   ATGH9B13 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B13); hydrolase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  190  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39390P275728  gw1.13680.1.1136  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.18  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  39     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.1189  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39636P277452  gw1.15475.1.1192  AT1G17745   PGDH (3‐PHOSPHOGLYCERATE DEHYDROGENASE); phosphoglycerate dehydrogenase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39830P278805  gw1.17004.3.113  AT1G08830   CSD1 (COPPER/ZINC SUPEROXIDE DISMUTASE 1) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39894P279256  gw1.18001.5.18  AT1G67120   midasin‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.1125  AT5G61410   RPE 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.1154  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47028P329193  gw1.20419.1.1136     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.1149  AT4G27585   band 7 family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40213P281486  gw1.2233.1.1  63  AT1G80460   NHO1 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40280P281956  gw1.2527.2.1  105  AT2G43120   pirin 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40312P282182  gw1.263.10.1  14  AT5G07580   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  119  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  151  AT2G47000   MDR4 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  195  AT4G26900   HISN4 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41253P288771  gw1.659.110.1175  AT1G23540   protein kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41260P288819  gw1.659.165.1132     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47711P333964  gw1.66.713.1  57  AT4G38150   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  137  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47932P335516  gw1.919.1.1  73     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41670P291689  gw1.9562.1.1  78  AT1G12050   fumarylacetoacetase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41671P291694  gw1.9564.1.1  117  AT5G17670   hydrolase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS21526P150676  gw1.I.6789.1  110  AT1G79700   ovule development protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22054P154375  gw1.II.2517.1  126  AT3G60530   zinc finger (GATA type) family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22494P157455  gw1.III.1894.1 137  AT3G20830   protein kinase family protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22709P158962  gw1.III.910.1  159  AT1G15240   phox (PX) domain‐containing protein 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22818P159722  gw1.IV.2178.1 71  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48466P339252  gw1.IV.2367.1 7     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22932P160521  gw1.IV.3377.1 52  AT5G38110   SGA01 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 14  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23432P164021  gw1.IX.467.1  58  AT5G28490   LSH1 (LIGHT‐DEPENDENT SHORT HYPOCOTYLS 1) 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48621P340339  gw1.IX.502.1  71  AT5G17770   ATCBR 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS24386P170700  gw1.VII.1093.1  41  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48917P342410  gw1.VII.2803.1  36     



LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  2  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS49241P344680  gw1.XI.2458.1 5     
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS25986P181899  gw1.XI.865.1  1  AT4G10500   oxidoreductase 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS26998P188983  gw1.XIX.1883.1  50  AT1G71692   AGL12 
LF  LF1226  1226  11  4  23.317  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28039P196271  gw1.XVIII.2390.1  157  AT3G16080   60S ribosomal protein L37 (RPL37C) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  155  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  19  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02301P016103  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_III0575  61  AT4G16700   PSD1 (PHOSPHATIDYLSERINE DECARBOXYLASE 1); phosphatidylserine decarboxylase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02442P017092  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0785  1  AT1G73230   nascent polypeptide‐associated complex (NAC) domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02659P018608  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1144  131  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02876P020129  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0214  103  AT5G01430   Got1‐like family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29184P204285  estExt_fgenesh4_pm.C_2100007  71  AT3G06890   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94344.1) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29270P204888  estExt_fgenesh4_pm.C_660098  28  AT4G38220   aminoacylase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04387P030704  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0168  50  AT5G02610   60S ribosomal protein L35 (RPL35D) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04620P032338  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0384  6  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS00056P000388  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2301  45  AT2G32640   similar to Os08g0422000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001061825.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24043.1); similar to CM0545.530.nc [Lotus japonicus] (GB:BAF98233.1); 
contains domain G3DSA:3.50.50.60 (G3DSA:3.50.50.60); contains domain SSF51905 (SSF51905) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  6  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01143P007999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5562  12  AT1G17350   auxin‐induced‐related / indole‐3‐acetic acid induced‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01221P008546  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306  39  AT1G29170   WAVE2 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01281P008961  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII1633  32  AT2G27280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G27285.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79937.1) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  86  AT2G38480   integral membrane protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05142P035994  eugene3.00010532  95  AT5G13270   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05481P038363  eugene3.00012712  149  AT5G46020   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93798.1); contains domain PTHR22055 (PTHR22055) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05982P041870  eugene3.00021827  61  AT5G41330   potassium channel tetramerisation domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  169     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS06863P048041  eugene3.00050447  69  AT2G22720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41059.1); contains InterPro domain Chromatin SPT2 (InterPro:IPR013256) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07201P050405  eugene3.00060270  51  AT3G10480   ANAC050 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07246P050717  eugene3.00060443  146  AT2G41670   GTP‐binding family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07531P052713  eugene3.00061498  3  AT1G67680   7S RNA binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08157P057096  eugene3.00080839  199  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08928P062495  eugene3.00101057  191  AT2G01430   homeobox‐leucine zipper protein 17 (HB‐17) / HD‐ZIP transcription factor 17 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09036P063250  eugene3.00101562  7  AT1G14030   ribulose‐1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  3  AT2G27430   binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09470P066287  eugene3.00111077  166  AT3G01440   oxygen evolving enhancer 3 (PsbQ) family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09621P067347  eugene3.00120180  33  AT2G44930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G28580.1); similar to At1g67150‐like protein [Arabidopsis lyrata] (GB:ABY59108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09713P067989  eugene3.00120485  61  AT5G08160   ATPK3 (Arabidopsis thaliana serine/threonine protein kinase 3); kinase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52445P367106  eugene3.00121116  171     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09988P069913  eugene3.00130066  73  AT5G51795   Kin17 DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10046P070319  eugene3.00130240  74  AT4G16710   glycosyltransferase family protein 28 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  70  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11083P077577  eugene3.00151003  48  AT1G31190   inositol monophosphatase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11227P078585  eugene3.00160278  6  AT5G05130   SNF2 domain‐containing protein / helicase domain‐containing protein / RING finger domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11283P078981  eugene3.00160432  16  AT5G06900   CYP93D1 (cytochrome P450 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51950P363638  eugene3.00161016  65     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11773P082410  eugene3.00180520  40  AT5G14920   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29452P206164  eugene3.00290166  35  AT2G32440   KAO2 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29595P207162  eugene3.00400284  16  AT1G18210   calcium‐binding protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30095P210664  eugene3.00860032  33  AT3G28740   cytochrome P450 family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  3  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51344P359397  eugene3.01170077  39     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30325P212273  eugene3.01210004  32  AT5G57490   porin 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30787P215504  eugene3.01520004  1  AT3G57690   ATAGP23 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42651P298557  eugene3.01680043  2     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42668P298674  eugene3.01800031  191     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  68  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  7     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31430P220005  eugene3.03080005  51  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42801P299602  eugene3.03740004  114     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55127P385880  eugene3.06640001  43     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31732P222121  eugene3.06770012  119     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31803P222620  eugene3.07640001  30  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  101  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31812P222683  eugene3.07640010  65  AT1G29380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30933.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30933.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94231.1); contains InterPro domain X8 
(InterPro:IPR012946) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31836P222850  eugene3.07970007  60  AT3G04470   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04780.1); similar to hypothetical protein OsI_009190 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87957.1); similar to Os02g0810100 [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:NP_001048467.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44660.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31859P223012  eugene3.08260002  141  AT3G11730   ATFP8 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  208  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31876P223129  eugene3.08470002  1  AT2G39200   MLO12 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  116  AT4G08900   arginase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31955P223682  eugene3.09920003  60     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  55  AT1G66370   MYB113 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32040P224280  eugene3.105920001  71  AT5G58700   phosphoinositide‐specific phospholipase C family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32055P224382  eugene3.106950002  47  AT3G19280   FUCT1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  101  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32073P224507  eugene3.108210002  120  AT5G42770   similar to Maf family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66550.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92653.1); contains InterPro domain Maf‐like protein (InterPro:IPR003697) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32105P224732  eugene3.110740002  113  AT2G30390   ferrochelatase II 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32187P225308  eugene3.117510002  96  AT5G67530   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32191P225332  eugene3.117890002  116  AT3G13070   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32205P225429  eugene3.118910001  81  AT4G15093   catalytic LigB subunit of aromatic ring‐opening dioxygenase family 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  185  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32231P225612  eugene3.12110002  9  AT5G41320   unknown protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32247P225729  eugene3.122460001  56  AT5G47810   phosphofructokinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32253P225770  eugene3.122860001  202  AT4G32551   LUG 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  202  AT1G61010   CPSF73‐I 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  56  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32282P225970  eugene3.125220001  27  AT5G49990   xanthine/uracil permease family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32297P226078  eugene3.126430002  139  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32341P226386  eugene3.129730001  169  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32353P226467  eugene3.130360001  46  AT3G26440   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42517.1); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF707 (InterPro:IPR007877) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32405P226830  eugene3.13420001  142  AT1G65410   ATNAP11 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32416P226911  eugene3.13450002  72     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32439P227067  eugene3.136050002  141  AT2G46060   transmembrane protein‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32445P227112  eugene3.136590001  32  AT4G32700   DNA‐directed DNA polymerase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  115  AT2G47920   kinase interacting family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32495P227465  eugene3.14110002  76  AT5G21160   La domain‐containing protein / proline‐rich family protein 



LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  70  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32502P227514  eugene3.141980001  75  AT2G22910   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein / amino acid kinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  190  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  43  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32534P227737  eugene3.144680001  103  AT1G73590   PIN1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  202  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32544P227807  eugene3.145140001  32  AT2G13840   PHP domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  164  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32552P227858  eugene3.14550004  110  AT5G20730   IAA21 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32578P228046  eugene3.147060002  69  AT5G28050   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32579P228053  eugene3.147150001  54  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32582P228073  eugene3.147530001  56  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32610P228267  eugene3.149730001  115  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32629P228399  eugene3.151590001  40  AT4G21030   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32638P228465  eugene3.152560001  17  AT5G39650   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09157.1); similar to 52O08_3 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67548.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF679 (InterPro:IPR007770) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32650P228545  eugene3.153550001  1  AT5G25620   YUC6 (YUCCA6); monooxygenase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32654P228576  eugene3.153950001  69  AT2G16780   NFC02 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  118  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  96  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32678P228744  eugene3.15570005  119  AT5G38290   peptidyl‐tRNA hydrolase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  126  AT5G38560   protein kinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32722P229052  eugene3.158800001  181  AT5G52560   ATUSP (ARABIDOPSIS THALIANA UDP‐SUGAR PYROPHOSPHORYLASE); UTP‐monosaccharide‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:arabinose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:galactose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:glucose‐
1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:xy 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  177  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32772P229402  eugene3.162570001  125  AT1G09300   metallopeptidase M24 family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32774P229413  eugene3.162610002  100  AT2G33150   KAT2 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  156     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32804P229624  eugene3.165910002  71  AT1G52820   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32830P229806  eugene3.168750001  85  AT1G04530   binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32853P229966  eugene3.16980004  126  AT1G79650   RAD23; damaged DNA binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  177  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32904P230327  eugene3.175480001  58  AT2G37440   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32946P230620  eugene3.179850001  7  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32960P230720  eugene3.18100002  172  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  30  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33017P231116  eugene3.186290001  97  AT3G54670   ATSMC1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33034P231237  eugene3.187820001  103  AT2G26910   ATPDR4 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33035P231240  eugene3.187840001  60  AT1G61850   patatin family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33053P231369  eugene3.190110001  109  AT5G24470   APRR5 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  195  AT5G47020   glycine‐rich protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33093P231647  eugene3.195140001  165  AT1G07615   GTP binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  87     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  89  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  196  AT5G36160   aminotransferase‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33199P232390  eugene3.205710001  1  AT4G28680   tyrosine decarboxylase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33214P232498  eugene3.207250001  48  AT3G16460   jacalin lectin family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  93  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33262P232831  eugene3.212280001  50  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  106  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33277P232934  eugene3.213830001  126  ATCG01010   Chloroplast encoded  NADH dehydrogenase unit. 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33289P233018  eugene3.215830001  64  AT3G11570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G06230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61015.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33297P233079  eugene3.216960001  56  AT2G45770   CPFTSY 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  127  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical 
protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  148  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); 
contains domain SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33353P233466  eugene3.22680001  135  AT4G24070   carbon‐carbon lyase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33357P233498  eugene3.22700001  92  AT5G48300   ADG1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33381P233663  eugene3.23410001  35  AT3G17380   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33397P233777  eugene3.23680003  169     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33399P233790  eugene3.23720001  45  AT2G11000   ATMAK10 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33407P233847  eugene3.23880001  170  AT5G17010   sugar transporter family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33409P233860  eugene3.23880003  58     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  159  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33459P234209  eugene3.25310001  91  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33478P234345  eugene3.26170001  72  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33495P234464  eugene3.26620001  169  AT2G04030   CR88 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33496P234466  eugene3.26620002  48  AT3G05970   LACS6 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 6) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33497P234475  eugene3.26620003  148  AT1G07970   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63581.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21815.1); contains domain PTHR21780 (PTHR21780) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33499P234487  eugene3.26630002  165  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  170  AT4G17200   F‐box family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  126  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33516P234607  eugene3.26950001  150  AT1G68725   ATAGP19 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  104  AT1G64600   copper ion binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33525P234671  eugene3.27090003  108     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33530P234708  eugene3.27180003  21  AT3G29450   similar to hAT dimerisation domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G19260.1); similar to putative transposase [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAL86479.1); contains domain GENERAL TRANSCRIPTION 
FACTOR 2‐RELATED ZINC FINGER PROTEIN (PTHR11697); contains domain ZINC FINGER PROTEIN 237 (PTHR11697:SF9) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33535P234744  eugene3.27370001  38  AT1G28610   GDSL‐motif lipase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33541P234787  eugene3.27490003  126     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  75  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33549P234843  eugene3.27580002  25  AT1G55620   CLC‐F 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33562P234932  eugene3.27800001  120  AT2G17500   auxin efflux carrier family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  210  AT5G16690   ATORC3 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  74  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33572P235001  eugene3.27930001  151  AT5G52030   TraB protein‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33602P235208  eugene3.28360003  94  AT1G18640   PSP (3‐PHOSPHOSERINE PHOSPHATASE) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33603P235219  eugene3.28390001  44  AT1G19800   TGD1 (TRIGALACTOSYLDIACYLGLYCEROL 1) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33624P235366  eugene3.28690001  6  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  176  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33644P235506  eugene3.29060001  100  AT4G18700   CIPK12 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33661P235621  eugene3.29370001  125  AT1G70620   cyclin‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33667P235666  eugene3.29460001  172  AT2G22810   ACS4 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33679P235753  eugene3.29580002  99     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33684P235787  eugene3.29680001  53  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33686P235799  eugene3.29770001  104  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33687P235806  eugene3.29770002  5  AT1G09770   ATCDC5 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33694P235853  eugene3.29960001  71     



LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33704P235925  eugene3.30010003  215  AT4G28420   aminotransferase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33705P235934  eugene3.30030001  30     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33709P235961  eugene3.30060003  191  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33714P235998  eugene3.30120001  74  AT2G46020   CHR2 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  92  AT5G24020   ATMIND1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33725P236072  eugene3.30260002  109  AT5G28520   similar to jacalin lectin family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33790.1); similar to jasmonate inducible protein [Brassica napus] (GB:CAA72271.1); contains InterPro domain Mannose‐binding lectin (InterPro:IPR001229) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33741P236187  eugene3.30510002  67  AT3G46570   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  73  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  70  AT2G16660   nodulin family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33774P236413  eugene3.31150001  91  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  156  AT5G28680   protein kinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  158  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33789P236521  eugene3.31330002  4  AT4G22485   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33818P236725  eugene3.31840001  40  AT4G29900   ACA10 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  172  AT5G47560   ATSDAT 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33823P236756  eugene3.31900001  72  AT1G71870   MATE efflux family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  179  AT1G20360   F‐box protein‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  117  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33839P236873  eugene3.32090002  185  AT2G28080   glycosyltransferase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  106  AT2G02450   ANAC035 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33869P237082  eugene3.32400004  75  AT1G17450   ATP phosphoribosyltransferase ‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  45  AT1G19100   ATP‐binding region 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33885P237192  eugene3.32560002  74  AT3G24620   ROPGEF8 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  211  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33908P237355  eugene3.32930003  143  AT3G19180   ARC6H 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33922P237452  eugene3.33090001  18  AT1G55930   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  170     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33927P237489  eugene3.33160001  157  AT4G30490   AFG1‐like ATPase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33939P237572  eugene3.33310001  107  AT1G20060   kinesin motor protein‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33944P237605  eugene3.33400001  139  AT3G01510   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  97  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33961P237727  eugene3.33590002  57     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33991P237937  eugene3.34100002  89  AT3G13990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G07660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45644.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1296 (InterPro:IPR009719) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33992P237943  eugene3.34120001  98  AT2G47980   SCC3 (sister‐chromatide cohesion protein 3); binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  128  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42995P300964  eugene3.38530001  36     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  172  AT3G09560   lipin family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43033P301229  eugene3.54240001  107     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34248P239734  eugene3.54330001  8  AT3G49500   SDE1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34276P239926  eugene3.56540001  174  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34287P240008  eugene3.57730002  131  AT3G03270   universal stress protein (USP) family protein / early nodulin ENOD18 family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34293P240049  eugene3.58060003  25  AT1G16290   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ78585.1); similar to Os02g0170900 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001046030.1); contains InterPro domain Lytic transglycosylase‐like 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  145  AT5G53400   nuclear movement family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34308P240155  eugene3.60030001  136  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34315P240203  eugene3.60680001  1  ATCG01090   Encodes subunit of the chloroplast NAD(P)H dehydrogenase complex 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  121  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34420P240935  eugene3.72370001  141  AT1G15140   oxidoreductase NAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34440P241079  eugene3.74560001  88  AT1G63560   Identical to Cysteine‐rich repeat secretory protein 8 precursor (CRRSP8) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9SH40;GB:Q6NPE1); similar to protein kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63600.1); similar to unnamed protein product 
[Vitis vinifera] (GB:CAO16041.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF26 (InterPro:IPR002902) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34466P241261  eugene3.77080001  133  AT3G52180   DSP4 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34477P241333  eugene3.78100001  128  AT4G01820   MDR3 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34510P241565  eugene3.82000001  136     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  194  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34558P241901  eugene3.89040001  158  AT5G05600   oxidoreductase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  111  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34613P242290  eugene3.94580001  142  AT2G03020   heat shock protein‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  66  AT1G08060   MOM 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53975P377812  fgenesh1_pg.C_LG_I000398  105     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53922P377445  fgenesh1_pg.C_LG_I001302  112     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  94     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52979P370841  fgenesh1_pg.C_LG_VII001144  13     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52723P369053  fgenesh1_pg.C_LG_X000464  87     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  107     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52189P365314  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001198  114     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52107P364737  fgenesh1_pg.C_LG_XV000221  71     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51881P363159  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000238  15     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54367P380556  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000025  8     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  4     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51030P357197  fgenesh1_pg.C_scaffold_168000048  1     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50763P355332  fgenesh1_pg.C_scaffold_1821000001  42     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54874P384107  fgenesh1_pg.C_scaffold_374000001  41     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51581P361057  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000182  96     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55047P385322  fgenesh1_pg.C_scaffold_530000002  6     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  129     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12216P085511  fgenesh4_kg.C_LG_II000030  38  AT1G71730   similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97948.1) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12266P085856  fgenesh4_pg.C_LG_I000203  4  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12334P086333  fgenesh4_pg.C_LG_I000563  26  AT5G50915   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12788P089516  fgenesh4_pg.C_LG_I003289  4  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  67  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13379P093653  fgenesh4_pg.C_LG_III000535 5  AT3G48070   protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13561P094925  fgenesh4_pg.C_LG_III001540 27  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13780P096455  fgenesh4_pg.C_LG_IV000849 21     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 117  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14101P098706  fgenesh4_pg.C_LG_IX001429 98  AT1G17250   leucine‐rich repeat family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43549P304839  fgenesh4_pg.C_LG_VI000691 57     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14549P101840  fgenesh4_pg.C_LG_VI000842 76  AT1G76680   OPR1 (12‐oxophytodienoate reductase 1); 12‐oxophytodienoate reductase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14656P102587  fgenesh4_pg.C_LG_VI001433 2  AT2G37310   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43594P305152  fgenesh4_pg.C_LG_VII000820  49     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43626P305376  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001525  37     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15798P110586  fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 2  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43779P306448  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735 14     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 7  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); 
contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15941P111581  fgenesh4_pg.C_LG_XII000403  1     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16009P112063  fgenesh4_pg.C_LG_XII000857  175  AT5G50130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16192P113338  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000398  1  AT3G46790   CRR2 (CHLORORESPIRATORY REDUCTION 2) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16223P113557  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000630  58  AT2G47440   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43867P307063  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000874  11     



LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16294P114056  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001383  1  AT3G22440   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16411P114874  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000877  186  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16713P116987  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000962  171     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  55  AT4G39400   DWF2 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16853P117968  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000168  3  AT5G06839   bZIP family transcription factor 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  168     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34787P243508  fgenesh4_pg.C_scaffold_11689000001  163  AT4G24120   YSL1 (YELLOW STRIPE LIKE 1); oligopeptide transporter 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34881P244164  fgenesh4_pg.C_scaffold_12001000001  30  AT2G45550   CYP76C4 (cytochrome P450 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  105  AT3G22200   POP2 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34885P244195  fgenesh4_pg.C_scaffold_12071000001  35  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  167  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34949P244639  fgenesh4_pg.C_scaffold_12530000001  7  AT3G02870   VTC4 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34977P244838  fgenesh4_pg.C_scaffold_12741000001  111     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34978P244844  fgenesh4_pg.C_scaffold_12753000001  59  AT2G14910   similar to amine oxidase/ copper ion binding / quinone binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14970.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70864.1) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34979P244849  fgenesh4_pg.C_scaffold_12754000001  47  AT1G62750   ATSCO1/CPEF‐G 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS44366P310558  fgenesh4_pg.C_scaffold_12865000001  7     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34998P244985  fgenesh4_pg.C_scaffold_12930000001  61  AT1G09040   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09050.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17561.1); contains InterPro domain Homeodomain‐like (InterPro:IPR009057) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35000P244994  fgenesh4_pg.C_scaffold_12943000001  94  AT3G08820   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  131  AT3G48000   ALDH2B4 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35107P245749  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000044  4  AT4G08990   DNA (cytosine‐5‐)‐methyltransferase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35116P245810  fgenesh4_pg.C_scaffold_13498000001  2  AT2G39435   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G53540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41581.1); contains domain PTHR21726:SF5 (PTHR21726:SF5); contains domain 
PTHR21726 (PTHR21726) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35127P245887  fgenesh4_pg.C_scaffold_13558000001  11     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  91  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35146P246020  fgenesh4_pg.C_scaffold_13783000001  53  AT3G20200   protein kinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35153P246070  fgenesh4_pg.C_scaffold_13876000001  181     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35272P246902  fgenesh4_pg.C_scaffold_14827000001  194  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35274P246918  fgenesh4_pg.C_scaffold_14863000001  114     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35323P247260  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000009  1  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35324P247267  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000010  2  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35340P247378  fgenesh4_pg.C_scaffold_15419000001  106  AT5G58460   ATCHX25 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS44567P311965  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000004  4     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35354P247476  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000034  83  AT2G25240   serine‐type endopeptidase inhibitor 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  29  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35416P247911  fgenesh4_pg.C_scaffold_15878000001  56  AT3G28840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35464P248245  fgenesh4_pg.C_scaffold_16298000001  114  AT4G33020   ZIP9 (ZINC TRANSPORTER 9 PRECURSOR); cation transmembrane transporter 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  144  AT1G49540   nucleotide binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  34     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35560P248918  fgenesh4_pg.C_scaffold_16816000001  134  AT5G37530   thiF family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35561P248926  fgenesh4_pg.C_scaffold_16826000001  105  AT3G07650   COL9 (CONSTANS‐LIKE 9) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35565P248951  fgenesh4_pg.C_scaffold_16833000001  89  AT1G61690   zinc ion binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  161  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35594P249158  fgenesh4_pg.C_scaffold_17034000001  13  AT5G45350   proline‐rich family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  30     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35680P249759  fgenesh4_pg.C_scaffold_17878000001  109  AT5G09950   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35718P250026  fgenesh4_pg.C_scaffold_18216000001  137  AT3G15200   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35721P250044  fgenesh4_pg.C_scaffold_18221000001  6  AT5G52850   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35774P250418  fgenesh4_pg.C_scaffold_18720000001  174  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  213     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35996P251971  fgenesh4_pg.C_scaffold_20496000001  2  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36002P252012  fgenesh4_pg.C_scaffold_20516000001  49  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  154  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36019P252131  fgenesh4_pg.C_scaffold_20704000001  67  AT1G70690   kinase‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36071P252497  fgenesh4_pg.C_scaffold_212000042  81     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  126  AT2G36990   SIGF 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36101P252704  fgenesh4_pg.C_scaffold_21540000001  134  AT3G12900   oxidoreductase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36145P253009  fgenesh4_pg.C_scaffold_21852000001  142  AT3G25840   protein kinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  178     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  105  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36182P253268  fgenesh4_pg.C_scaffold_221000007  50  AT4G29090   reverse transcriptase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36207P253446  fgenesh4_pg.C_scaffold_2255000004  135  AT5G48440   oxidoreductase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36218P253521  fgenesh4_pg.C_scaffold_2294000001  157  AT1G31290   PAZ domain‐containing protein / piwi domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  187  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45120P315837  fgenesh4_pg.C_scaffold_250000007  3     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  158  AT2G39800   P5CS1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45145P316014  fgenesh4_pg.C_scaffold_2611000001  3     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  28  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36365P254552  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000067  113  AT3G43210   TES (TETRASPORE); microtubule motor 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  221  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36517P255613  fgenesh4_pg.C_scaffold_3073000001  114  AT4G30110   HMA2 (Heavy metal ATPase 2); cadmium‐transporting ATPase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  144  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36540P255778  fgenesh4_pg.C_scaffold_3151000001  66  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36549P255841  fgenesh4_pg.C_scaffold_3178000002  172  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36557P255899  fgenesh4_pg.C_scaffold_3194000002  97  AT3G50390   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36558P255901  fgenesh4_pg.C_scaffold_3196000001  44  AT1G48570   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36563P255941  fgenesh4_pg.C_scaffold_3254000001  7  AT5G49950   embryogenesis‐associated protein‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  144  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  78  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45338P317363  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000028  14     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  93  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  156  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45556P318892  fgenesh4_pg.C_scaffold_5936000001  18     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37113P259785  fgenesh4_pg.C_scaffold_6353000001  6  AT5G64620   C/VIF2 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37215P260499  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000204  58  AT4G18180   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37421P261945  fgenesh4_pg.C_scaffold_82000038  1  AT2G23810   TET8 (TETRASPANIN8) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  90  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37538P262761  fgenesh4_pg.C_scaffold_8893000001  147  AT4G18130   PHYE (PHYTOCHROME DEFECTIVE E); G‐protein coupled photoreceptor/ signal transducer 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45832P320823  fgenesh4_pg.C_scaffold_8920000001  6     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  76  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  172  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37607P263247  fgenesh4_pg.C_scaffold_9806000001  33  AT2G26080   ATGLDP2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCINE DECARBOXYLASE P‐PROTEIN 2); glycine dehydrogenase (decarboxylating) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17167P120164  fgenesh4_pm.C_LG_II000330 3  AT3G21260   GLTP3 (GLYCOLIPID TRANSFER PROTEIN 3); glycolipid binding / glycolipid transporter 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17206P120437  fgenesh4_pm.C_LG_II000717 2  AT3G61180   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17274P120913  fgenesh4_pm.C_LG_III000325  4  AT4G16510   YbaK/prolyl‐tRNA synthetase‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17315P121203  fgenesh4_pm.C_LG_IV000051  210  AT4G21350   PUB8 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17727P124083  fgenesh4_pm.C_LG_X000324 1  AT4G14850   LOI1 (LOVASTATIN INSENSITIVE 1) 



LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17930P125505  fgenesh4_pm.C_LG_XIX000083  3  AT5G18280   ATAPY2 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37653P263569  fgenesh4_pm.C_scaffold_1312000001  167  AT5G57890   anthranilate synthase beta subunit 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  75  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  150  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  133  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19898P139283  grail3.0035029701  42  AT3G61730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39758.1); contains domain F‐box domain (SSF81383) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19953P139670  grail3.0037015401  58  AT1G18370   HIK (HINKEL); microtubule motor 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20458P143202  grail3.0068007401  5  AT5G58960   GIL1 (GRAVITROPIC IN THE LIGHT) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51734P362126  grail3.0073014301  74     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20528P143691  grail3.0075001501  3  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20546P143821  grail3.0076004501  24     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20675P144723  grail3.0092009801  4  AT2G30370   allergen‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38064P266447  grail3.0121000601  8  AT4G30240   protein binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20922P146449  grail3.0161002401  46  AT5G12930   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21945.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80883.1) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50380P352649  grail3.0619000201  15     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38421P268946  grail3.0751000201  11  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  156  AT2G23150   NRAMP3 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50677P354726  grail3.11800000201  111     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38501P269506  grail3.12627000101  54  AT5G18970   AWPM‐19‐like membrane family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  185  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38588P270113  grail3.17237000101  153  AT3G54540   ATGCN4 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 4) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38597P270176  grail3.17692000101  105  AT3G44340   CEF (CLONE EIGHTY‐FOUR); transporter 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38612P270282  grail3.1869000101  16  AT5G41370   XPB1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38638P270466  grail3.20714000101  71  AT1G15990   ATCNGC7 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38655P270583  grail3.2255000401  78  AT1G80380   phosphoribulokinase/uridine kinase‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38686P270802  grail3.2737000301  22  AT5G06870   PGIP2 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 2); protein binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38693P270849  grail3.2787000101  11  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38703P270920  grail3.2868000201  17  AT5G41190   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66411.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62795.1); contains InterPro domain D‐site 20S pre‐rRNA nuclease (InterPro:IPR017117); contains InterPro 
domain Nin one binding (NOB1) Zn‐ribbon like (InterPro:IPR014881) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  46  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38853P271971  grail3.8904000201  40  AT3G23790   AMP‐binding protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.1162  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  193  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39390P275728  gw1.13680.1.1139  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.17  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  34     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.1192  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39636P277452  gw1.15475.1.1195  AT1G17745   PGDH (3‐PHOSPHOGLYCERATE DEHYDROGENASE); phosphoglycerate dehydrogenase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39830P278805  gw1.17004.3.111  AT1G08830   CSD1 (COPPER/ZINC SUPEROXIDE DISMUTASE 1) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39894P279256  gw1.18001.5.18  AT1G67120   midasin‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.1127  AT5G61410   RPE 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.1156  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47028P329193  gw1.20419.1.1126     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.1155  AT4G27585   band 7 family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40280P281956  gw1.2527.2.1  106  AT2G43120   pirin 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40312P282182  gw1.263.10.1  14  AT5G07580   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  119  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  149  AT2G47000   MDR4 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  199  AT4G26900   HISN4 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41253P288771  gw1.659.110.1180  AT1G23540   protein kinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41260P288819  gw1.659.165.1136     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47711P333964  gw1.66.713.1  54  AT4G38150   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41464P290243  gw1.7542.1.1  28  AT4G35830   aconitate hydratase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  129  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47932P335516  gw1.919.1.1  73     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41670P291689  gw1.9562.1.1  80  AT1G12050   fumarylacetoacetase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41671P291694  gw1.9564.1.1  108  AT5G17670   hydrolase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS21526P150676  gw1.I.6789.1  108  AT1G79700   ovule development protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22054P154375  gw1.II.2517.1  131  AT3G60530   zinc finger (GATA type) family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22494P157455  gw1.III.1894.1 140  AT3G20830   protein kinase family protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22709P158962  gw1.III.910.1  164  AT1G15240   phox (PX) domain‐containing protein 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22733P159129  gw1.IV.1063.1 107  AT2G21070   FIO1 (FIONA1) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22818P159722  gw1.IV.2178.1 72  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48466P339252  gw1.IV.2367.1 7     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22932P160521  gw1.IV.3377.1 54  AT5G38110   SGA01 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 13  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23432P164021  gw1.IX.467.1  62  AT5G28490   LSH1 (LIGHT‐DEPENDENT SHORT HYPOCOTYLS 1) 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48621P340339  gw1.IX.502.1  77  AT5G17770   ATCBR 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS24386P170700  gw1.VII.1093.1  39  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48917P342410  gw1.VII.2803.1  34     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  2  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS49241P344680  gw1.XI.2458.1 5     
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS25986P181899  gw1.XI.865.1  2  AT4G10500   oxidoreductase 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS26998P188983  gw1.XIX.1883.1  47  AT1G71692   AGL12 
LF  LF1227  1227  11  4  23.337  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28039P196271  gw1.XVIII.2390.1  162  AT3G16080   60S ribosomal protein L37 (RPL37C) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  153  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  17  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02301P016103  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_III0575  62  AT4G16700   PSD1 (PHOSPHATIDYLSERINE DECARBOXYLASE 1); phosphatidylserine decarboxylase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02442P017092  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0785  1  AT1G73230   nascent polypeptide‐associated complex (NAC) domain‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02659P018608  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1144  130  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02876P020129  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0214  101  AT5G01430   Got1‐like family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29184P204285  estExt_fgenesh4_pm.C_2100007  59  AT3G06890   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94344.1) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29270P204888  estExt_fgenesh4_pm.C_660098  25  AT4G38220   aminoacylase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04387P030704  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0168  50  AT5G02610   60S ribosomal protein L35 (RPL35D) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04620P032338  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0384  6  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS00056P000388  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2301  42  AT2G32640   similar to Os08g0422000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001061825.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24043.1); similar to CM0545.530.nc [Lotus japonicus] (GB:BAF98233.1); 
contains domain G3DSA:3.50.50.60 (G3DSA:3.50.50.60); contains domain SSF51905 (SSF51905) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01143P007999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5562  12  AT1G17350   auxin‐induced‐related / indole‐3‐acetic acid induced‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01221P008546  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306  38  AT1G29170   WAVE2 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01281P008961  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII1633  31  AT2G27280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G27285.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79937.1) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  74  AT2G38480   integral membrane protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05142P035994  eugene3.00010532  94  AT5G13270   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05481P038363  eugene3.00012712  148  AT5G46020   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93798.1); contains domain PTHR22055 (PTHR22055) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05982P041870  eugene3.00021827  54  AT5G41330   potassium channel tetramerisation domain‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS06863P048041  eugene3.00050447  59  AT2G22720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41059.1); contains InterPro domain Chromatin SPT2 (InterPro:IPR013256) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07201P050405  eugene3.00060270  52  AT3G10480   ANAC050 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07246P050717  eugene3.00060443  147  AT2G41670   GTP‐binding family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07531P052713  eugene3.00061498  4  AT1G67680   7S RNA binding 



LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08157P057096  eugene3.00080839  194  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08928P062495  eugene3.00101057  191  AT2G01430   homeobox‐leucine zipper protein 17 (HB‐17) / HD‐ZIP transcription factor 17 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09036P063250  eugene3.00101562  7  AT1G14030   ribulose‐1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  3  AT2G27430   binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09470P066287  eugene3.00111077  165  AT3G01440   oxygen evolving enhancer 3 (PsbQ) family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09621P067347  eugene3.00120180  32  AT2G44930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G28580.1); similar to At1g67150‐like protein [Arabidopsis lyrata] (GB:ABY59108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09713P067989  eugene3.00120485  53  AT5G08160   ATPK3 (Arabidopsis thaliana serine/threonine protein kinase 3); kinase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52445P367106  eugene3.00121116  169     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09988P069913  eugene3.00130066  65  AT5G51795   Kin17 DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10046P070319  eugene3.00130240  71  AT4G16710   glycosyltransferase family protein 28 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  69  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11083P077577  eugene3.00151003  45  AT1G31190   inositol monophosphatase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11227P078585  eugene3.00160278  6  AT5G05130   SNF2 domain‐containing protein / helicase domain‐containing protein / RING finger domain‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11283P078981  eugene3.00160432  16  AT5G06900   CYP93D1 (cytochrome P450 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51950P363638  eugene3.00161016  56     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11773P082410  eugene3.00180520  39  AT5G14920   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29452P206164  eugene3.00290166  32  AT2G32440   KAO2 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30095P210664  eugene3.00860032  27  AT3G28740   cytochrome P450 family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  3  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51344P359397  eugene3.01170077  39     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30325P212273  eugene3.01210004  32  AT5G57490   porin 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42651P298557  eugene3.01680043  2     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42668P298674  eugene3.01800031  188     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  66  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  6     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31430P220005  eugene3.03080005  49  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42801P299602  eugene3.03740004  111     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55127P385880  eugene3.06640001  40     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31732P222121  eugene3.06770012  117     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31803P222620  eugene3.07640001  28  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  99  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31836P222850  eugene3.07970007  53  AT3G04470   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04780.1); similar to hypothetical protein OsI_009190 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87957.1); similar to Os02g0810100 [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:NP_001048467.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44660.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31859P223012  eugene3.08260002  138  AT3G11730   ATFP8 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  200  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31876P223129  eugene3.08470002  1  AT2G39200   MLO12 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  100  AT4G08900   arginase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31955P223682  eugene3.09920003  55     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  48  AT1G66370   MYB113 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32040P224280  eugene3.105920001  71  AT5G58700   phosphoinositide‐specific phospholipase C family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32055P224382  eugene3.106950002  41  AT3G19280   FUCT1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  97  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32073P224507  eugene3.108210002  111  AT5G42770   similar to Maf family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66550.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92653.1); contains InterPro domain Maf‐like protein (InterPro:IPR003697) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32105P224732  eugene3.110740002  112  AT2G30390   ferrochelatase II 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32187P225308  eugene3.117510002  82  AT5G67530   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32191P225332  eugene3.117890002  107  AT3G13070   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  183  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32231P225612  eugene3.12110002  7  AT5G41320   unknown protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32253P225770  eugene3.122860001  197  AT4G32551   LUG 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  200  AT1G61010   CPSF73‐I 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  45  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32282P225970  eugene3.125220001  22  AT5G49990   xanthine/uracil permease family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32297P226078  eugene3.126430002  122  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32341P226386  eugene3.129730001  165  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32353P226467  eugene3.130360001  36  AT3G26440   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42517.1); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF707 (InterPro:IPR007877) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32405P226830  eugene3.13420001  138  AT1G65410   ATNAP11 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32416P226911  eugene3.13450002  63     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32439P227067  eugene3.136050002  139  AT2G46060   transmembrane protein‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32445P227112  eugene3.136590001  31  AT4G32700   DNA‐directed DNA polymerase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  112  AT2G47920   kinase interacting family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  66  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32502P227514  eugene3.141980001  74  AT2G22910   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein / amino acid kinase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  186  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  36  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32534P227737  eugene3.144680001  100  AT1G73590   PIN1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  197  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32544P227807  eugene3.145140001  27  AT2G13840   PHP domain‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  161  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32552P227858  eugene3.14550004  109  AT5G20730   IAA21 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32578P228046  eugene3.147060002  67  AT5G28050   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32579P228053  eugene3.147150001  45  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32582P228073  eugene3.147530001  48  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32610P228267  eugene3.149730001  112  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32629P228399  eugene3.151590001  36  AT4G21030   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32650P228545  eugene3.153550001  1  AT5G25620   YUC6 (YUCCA6); monooxygenase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32654P228576  eugene3.153950001  57  AT2G16780   NFC02 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32656P228591  eugene3.154180001  52  AT5G67100   ICU2 (INCURVATA2); DNA‐directed DNA polymerase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  99  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  84  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32678P228744  eugene3.15570005  119  AT5G38290   peptidyl‐tRNA hydrolase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32722P229052  eugene3.158800001  165  AT5G52560   ATUSP (ARABIDOPSIS THALIANA UDP‐SUGAR PYROPHOSPHORYLASE); UTP‐monosaccharide‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:arabinose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:galactose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:glucose‐
1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:xy 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  163  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32772P229402  eugene3.162570001  117  AT1G09300   metallopeptidase M24 family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32774P229413  eugene3.162610002  88  AT2G33150   KAT2 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  147     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32804P229624  eugene3.165910002  71  AT1G52820   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32830P229806  eugene3.168750001  84  AT1G04530   binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32853P229966  eugene3.16980004  127  AT1G79650   RAD23; damaged DNA binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  174  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32904P230327  eugene3.175480001  59  AT2G37440   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32960P230720  eugene3.18100002  168  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  22  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33017P231116  eugene3.186290001  95  AT3G54670   ATSMC1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33034P231237  eugene3.187820001  92  AT2G26910   ATPDR4 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33035P231240  eugene3.187840001  60  AT1G61850   patatin family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33053P231369  eugene3.190110001  104  AT5G24470   APRR5 



LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  189  AT5G47020   glycine‐rich protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  85     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  83  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  195  AT5G36160   aminotransferase‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33199P232390  eugene3.205710001  1  AT4G28680   tyrosine decarboxylase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33214P232498  eugene3.207250001  41  AT3G16460   jacalin lectin family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  85  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33262P232831  eugene3.212280001  46  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  105  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33277P232934  eugene3.213830001  123  ATCG01010   Chloroplast encoded  NADH dehydrogenase unit. 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33289P233018  eugene3.215830001  57  AT3G11570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G06230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61015.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33297P233079  eugene3.216960001  53  AT2G45770   CPFTSY 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  134  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); 
contains domain SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33353P233466  eugene3.22680001  121  AT4G24070   carbon‐carbon lyase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33357P233498  eugene3.22700001  77  AT5G48300   ADG1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33381P233663  eugene3.23410001  34  AT3G17380   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33397P233777  eugene3.23680003  169     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33399P233790  eugene3.23720001  38  AT2G11000   ATMAK10 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33407P233847  eugene3.23880001  167  AT5G17010   sugar transporter family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  152  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33459P234209  eugene3.25310001  75  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33478P234345  eugene3.26170001  73  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33495P234464  eugene3.26620001  166  AT2G04030   CR88 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33496P234466  eugene3.26620002  47  AT3G05970   LACS6 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 6) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33497P234475  eugene3.26620003  145  AT1G07970   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63581.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21815.1); contains domain PTHR21780 (PTHR21780) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33499P234487  eugene3.26630002  162  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  164  AT4G17200   F‐box family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  116  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33516P234607  eugene3.26950001  147  AT1G68725   ATAGP19 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  101  AT1G64600   copper ion binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33525P234671  eugene3.27090003  107     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33530P234708  eugene3.27180003  19  AT3G29450   similar to hAT dimerisation domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G19260.1); similar to putative transposase [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAL86479.1); contains domain GENERAL TRANSCRIPTION 
FACTOR 2‐RELATED ZINC FINGER PROTEIN (PTHR11697); contains domain ZINC FINGER PROTEIN 237 (PTHR11697:SF9) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33535P234744  eugene3.27370001  32  AT1G28610   GDSL‐motif lipase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33541P234787  eugene3.27490003  122     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  73  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33549P234843  eugene3.27580002  24  AT1G55620   CLC‐F 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33562P234932  eugene3.27800001  100  AT2G17500   auxin efflux carrier family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  205  AT5G16690   ATORC3 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  62  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33572P235001  eugene3.27930001  148  AT5G52030   TraB protein‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33602P235208  eugene3.28360003  80  AT1G18640   PSP (3‐PHOSPHOSERINE PHOSPHATASE) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33603P235219  eugene3.28390001  44  AT1G19800   TGD1 (TRIGALACTOSYLDIACYLGLYCEROL 1) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33624P235366  eugene3.28690001  6  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  171  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33644P235506  eugene3.29060001  97  AT4G18700   CIPK12 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33661P235621  eugene3.29370001  107  AT1G70620   cyclin‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33667P235666  eugene3.29460001  166  AT2G22810   ACS4 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33679P235753  eugene3.29580002  84     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33684P235787  eugene3.29680001  46  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33686P235799  eugene3.29770001  101  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33694P235853  eugene3.29960001  64     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33704P235925  eugene3.30010003  208  AT4G28420   aminotransferase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33705P235934  eugene3.30030001  29     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33709P235961  eugene3.30060003  187  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33714P235998  eugene3.30120001  71  AT2G46020   CHR2 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  78  AT5G24020   ATMIND1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33725P236072  eugene3.30260002  97  AT5G28520   similar to jacalin lectin family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33790.1); similar to jasmonate inducible protein [Brassica napus] (GB:CAA72271.1); contains InterPro domain Mannose‐binding lectin (InterPro:IPR001229) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33741P236187  eugene3.30510002  58  AT3G46570   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  72  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  70  AT2G16660   nodulin family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33774P236413  eugene3.31150001  86  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  152  AT5G28680   protein kinase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33789P236521  eugene3.31330002  3  AT4G22485   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  171  AT5G47560   ATSDAT 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33823P236756  eugene3.31900001  71  AT1G71870   MATE efflux family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  177  AT1G20360   F‐box protein‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  114  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33839P236873  eugene3.32090002  178  AT2G28080   glycosyltransferase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  92  AT2G02450   ANAC035 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33869P237082  eugene3.32400004  70  AT1G17450   ATP phosphoribosyltransferase ‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  45  AT1G19100   ATP‐binding region 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33885P237192  eugene3.32560002  66  AT3G24620   ROPGEF8 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  206  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33908P237355  eugene3.32930003  137  AT3G19180   ARC6H 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  165     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33927P237489  eugene3.33160001  154  AT4G30490   AFG1‐like ATPase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33939P237572  eugene3.33310001  95  AT1G20060   kinesin motor protein‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33944P237605  eugene3.33400001  138  AT3G01510   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  80  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33991P237937  eugene3.34100002  75  AT3G13990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G07660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45644.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1296 (InterPro:IPR009719) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33992P237943  eugene3.34120001  90  AT2G47980   SCC3 (sister‐chromatide cohesion protein 3); binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  127  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42995P300964  eugene3.38530001  33     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  168  AT3G09560   lipin family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43033P301229  eugene3.54240001  107     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34248P239734  eugene3.54330001  7  AT3G49500   SDE1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34276P239926  eugene3.56540001  157  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34287P240008  eugene3.57730002  129  AT3G03270   universal stress protein (USP) family protein / early nodulin ENOD18 family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  141  AT5G53400   nuclear movement family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34303P240120  eugene3.59510001  88  AT1G20300   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34308P240155  eugene3.60030001  134  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34315P240203  eugene3.60680001  1  ATCG01090   Encodes subunit of the chloroplast NAD(P)H dehydrogenase complex 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  120  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34420P240935  eugene3.72370001  142  AT1G15140   oxidoreductase NAD‐binding domain‐containing protein 



LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34440P241079  eugene3.74560001  87  AT1G63560   Identical to Cysteine‐rich repeat secretory protein 8 precursor (CRRSP8) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9SH40;GB:Q6NPE1); similar to protein kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63600.1); similar to unnamed protein product 
[Vitis vinifera] (GB:CAO16041.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF26 (InterPro:IPR002902) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34466P241261  eugene3.77080001  121  AT3G52180   DSP4 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34477P241333  eugene3.78100001  129  AT4G01820   MDR3 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34510P241565  eugene3.82000001  137     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  191  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34558P241901  eugene3.89040001  159  AT5G05600   oxidoreductase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  109  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34613P242290  eugene3.94580001  137  AT2G03020   heat shock protein‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  65  AT1G08060   MOM 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53975P377812  fgenesh1_pg.C_LG_I000398  102     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53922P377445  fgenesh1_pg.C_LG_I001302  112     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  92     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52979P370841  fgenesh1_pg.C_LG_VII001144  9     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52723P369053  fgenesh1_pg.C_LG_X000464  77     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  106     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52189P365314  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001198  113     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52168P365165  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001273  1     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51881P363159  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000238  15     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54367P380556  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000025  7     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  4     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51030P357197  fgenesh1_pg.C_scaffold_168000048  1     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50763P355332  fgenesh1_pg.C_scaffold_1821000001  41     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54874P384107  fgenesh1_pg.C_scaffold_374000001  39     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51581P361057  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000182  96     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55047P385322  fgenesh1_pg.C_scaffold_530000002  5     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  125     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12216P085511  fgenesh4_kg.C_LG_II000030  36  AT1G71730   similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97948.1) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12266P085856  fgenesh4_pg.C_LG_I000203  3  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12334P086333  fgenesh4_pg.C_LG_I000563  27  AT5G50915   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12788P089516  fgenesh4_pg.C_LG_I003289  3  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  63  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13379P093653  fgenesh4_pg.C_LG_III000535 4  AT3G48070   protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 115  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14101P098706  fgenesh4_pg.C_LG_IX001429 98  AT1G17250   leucine‐rich repeat family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43549P304839  fgenesh4_pg.C_LG_VI000691 51     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14549P101840  fgenesh4_pg.C_LG_VI000842 68  AT1G76680   OPR1 (12‐oxophytodienoate reductase 1); 12‐oxophytodienoate reductase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43594P305152  fgenesh4_pg.C_LG_VII000820  43     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43626P305376  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001525  38     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15798P110586  fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 2  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43779P306448  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735 14     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 6  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); 
contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15941P111581  fgenesh4_pg.C_LG_XII000403  1     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16009P112063  fgenesh4_pg.C_LG_XII000857  175  AT5G50130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16223P113557  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000630  59  AT2G47440   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43867P307063  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000874  11     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16294P114056  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001383  1  AT3G22440   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16411P114874  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000877  181  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16713P116987  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000962  170     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  55  AT4G39400   DWF2 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  166     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34787P243508  fgenesh4_pg.C_scaffold_11689000001  159  AT4G24120   YSL1 (YELLOW STRIPE LIKE 1); oligopeptide transporter 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  99  AT3G22200   POP2 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34885P244195  fgenesh4_pg.C_scaffold_12071000001  32  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  166  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34949P244639  fgenesh4_pg.C_scaffold_12530000001  5  AT3G02870   VTC4 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34977P244838  fgenesh4_pg.C_scaffold_12741000001  96     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34979P244849  fgenesh4_pg.C_scaffold_12754000001  42  AT1G62750   ATSCO1/CPEF‐G 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS44366P310558  fgenesh4_pg.C_scaffold_12865000001  5     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34998P244985  fgenesh4_pg.C_scaffold_12930000001  56  AT1G09040   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09050.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17561.1); contains InterPro domain Homeodomain‐like (InterPro:IPR009057) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35000P244994  fgenesh4_pg.C_scaffold_12943000001  91  AT3G08820   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  116  AT3G48000   ALDH2B4 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35107P245749  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000044  4  AT4G08990   DNA (cytosine‐5‐)‐methyltransferase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35116P245810  fgenesh4_pg.C_scaffold_13498000001  2  AT2G39435   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G53540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41581.1); contains domain PTHR21726:SF5 (PTHR21726:SF5); contains domain 
PTHR21726 (PTHR21726) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35127P245887  fgenesh4_pg.C_scaffold_13558000001  11     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  90  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35146P246020  fgenesh4_pg.C_scaffold_13783000001  50  AT3G20200   protein kinase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35153P246070  fgenesh4_pg.C_scaffold_13876000001  170     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35272P246902  fgenesh4_pg.C_scaffold_14827000001  177  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35274P246918  fgenesh4_pg.C_scaffold_14863000001  112     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35323P247260  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000009  1  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35324P247267  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000010  2  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS44567P311965  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000004  4     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35354P247476  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000034  73  AT2G25240   serine‐type endopeptidase inhibitor 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  27  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35416P247911  fgenesh4_pg.C_scaffold_15878000001  52  AT3G28840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35464P248245  fgenesh4_pg.C_scaffold_16298000001  109  AT4G33020   ZIP9 (ZINC TRANSPORTER 9 PRECURSOR); cation transmembrane transporter 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  143  AT1G49540   nucleotide binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  26     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35560P248918  fgenesh4_pg.C_scaffold_16816000001  131  AT5G37530   thiF family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35561P248926  fgenesh4_pg.C_scaffold_16826000001  99  AT3G07650   COL9 (CONSTANS‐LIKE 9) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35565P248951  fgenesh4_pg.C_scaffold_16833000001  77  AT1G61690   zinc ion binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  158  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35594P249158  fgenesh4_pg.C_scaffold_17034000001  10  AT5G45350   proline‐rich family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  26     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35680P249759  fgenesh4_pg.C_scaffold_17878000001  95  AT5G09950   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35718P250026  fgenesh4_pg.C_scaffold_18216000001  134  AT3G15200   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35721P250044  fgenesh4_pg.C_scaffold_18221000001  6  AT5G52850   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35774P250418  fgenesh4_pg.C_scaffold_18720000001  172  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  207     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35996P251971  fgenesh4_pg.C_scaffold_20496000001  2  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36002P252012  fgenesh4_pg.C_scaffold_20516000001  47  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  153  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36019P252131  fgenesh4_pg.C_scaffold_20704000001  65  AT1G70690   kinase‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36071P252497  fgenesh4_pg.C_scaffold_212000042  79     



LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  121  AT2G36990   SIGF 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36101P252704  fgenesh4_pg.C_scaffold_21540000001  131  AT3G12900   oxidoreductase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36145P253009  fgenesh4_pg.C_scaffold_21852000001  143  AT3G25840   protein kinase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  174     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  102  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36182P253268  fgenesh4_pg.C_scaffold_221000007  50  AT4G29090   reverse transcriptase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36207P253446  fgenesh4_pg.C_scaffold_2255000004  133  AT5G48440   oxidoreductase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36218P253521  fgenesh4_pg.C_scaffold_2294000001  136  AT1G31290   PAZ domain‐containing protein / piwi domain‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  173  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45120P315837  fgenesh4_pg.C_scaffold_250000007  2     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  153  AT2G39800   P5CS1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45145P316014  fgenesh4_pg.C_scaffold_2611000001  4     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36365P254552  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000067  108  AT3G43210   TES (TETRASPORE); microtubule motor 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  215  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36517P255613  fgenesh4_pg.C_scaffold_3073000001  96  AT4G30110   HMA2 (Heavy metal ATPase 2); cadmium‐transporting ATPase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  144  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36549P255841  fgenesh4_pg.C_scaffold_3178000002  171  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36558P255901  fgenesh4_pg.C_scaffold_3196000001  36  AT1G48570   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36563P255941  fgenesh4_pg.C_scaffold_3254000001  7  AT5G49950   embryogenesis‐associated protein‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  140  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  71  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45338P317363  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000028  12     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  91  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  154  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37113P259785  fgenesh4_pg.C_scaffold_6353000001  6  AT5G64620   C/VIF2 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37421P261945  fgenesh4_pg.C_scaffold_82000038  1  AT2G23810   TET8 (TETRASPANIN8) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  89  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37538P262761  fgenesh4_pg.C_scaffold_8893000001  143  AT4G18130   PHYE (PHYTOCHROME DEFECTIVE E); G‐protein coupled photoreceptor/ signal transducer 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45832P320823  fgenesh4_pg.C_scaffold_8920000001  6     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  63  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  171  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37607P263247  fgenesh4_pg.C_scaffold_9806000001  27  AT2G26080   ATGLDP2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCINE DECARBOXYLASE P‐PROTEIN 2); glycine dehydrogenase (decarboxylating) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17167P120164  fgenesh4_pm.C_LG_II000330 3  AT3G21260   GLTP3 (GLYCOLIPID TRANSFER PROTEIN 3); glycolipid binding / glycolipid transporter 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17206P120437  fgenesh4_pm.C_LG_II000717 2  AT3G61180   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17274P120913  fgenesh4_pm.C_LG_III000325  4  AT4G16510   YbaK/prolyl‐tRNA synthetase‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17315P121203  fgenesh4_pm.C_LG_IV000051  205  AT4G21350   PUB8 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17930P125505  fgenesh4_pm.C_LG_XIX000083  4  AT5G18280   ATAPY2 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37653P263569  fgenesh4_pm.C_scaffold_1312000001  165  AT5G57890   anthranilate synthase beta subunit 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS18385P128690  grail3.0003042501  68  AT2G48130   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  66  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  147  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19662P137629  grail3.0026031401  1  AT1G79150   binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  132  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19898P139283  grail3.0035029701  40  AT3G61730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39758.1); contains domain F‐box domain (SSF81383) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19953P139670  grail3.0037015401  58  AT1G18370   HIK (HINKEL); microtubule motor 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20458P143202  grail3.0068007401  5  AT5G58960   GIL1 (GRAVITROPIC IN THE LIGHT) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20528P143691  grail3.0075001501  2  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20546P143821  grail3.0076004501  22     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20675P144723  grail3.0092009801  4  AT2G30370   allergen‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38064P266447  grail3.0121000601  9  AT4G30240   protein binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20922P146449  grail3.0161002401  44  AT5G12930   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21945.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80883.1) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50380P352649  grail3.0619000201  15     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38421P268946  grail3.0751000201  11  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  144  AT2G23150   NRAMP3 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50677P354726  grail3.11800000201  94     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38501P269506  grail3.12627000101  54  AT5G18970   AWPM‐19‐like membrane family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  178  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38588P270113  grail3.17237000101  148  AT3G54540   ATGCN4 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 4) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38597P270176  grail3.17692000101  101  AT3G44340   CEF (CLONE EIGHTY‐FOUR); transporter 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38612P270282  grail3.1869000101  16  AT5G41370   XPB1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38638P270466  grail3.20714000101  68  AT1G15990   ATCNGC7 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38655P270583  grail3.2255000401  66  AT1G80380   phosphoribulokinase/uridine kinase‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38669P270679  grail3.2473000201  119  AT1G29980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G34510.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95079.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF642 (InterPro:IPR006946); contains InterPro 
domain Galactose‐binding like (InterPro:IPR008979) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38686P270802  grail3.2737000301  18  AT5G06870   PGIP2 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 2); protein binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38703P270920  grail3.2868000201  18  AT5G41190   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66411.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62795.1); contains InterPro domain D‐site 20S pre‐rRNA nuclease (InterPro:IPR017117); contains InterPro 
domain Nin one binding (NOB1) Zn‐ribbon like (InterPro:IPR014881) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38853P271971  grail3.8904000201  39  AT3G23790   AMP‐binding protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.1157  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  189  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39390P275728  gw1.13680.1.1137  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.16  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  28     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39636P277452  gw1.15475.1.1192  AT1G17745   PGDH (3‐PHOSPHOGLYCERATE DEHYDROGENASE); phosphoglycerate dehydrogenase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39830P278805  gw1.17004.3.18  AT1G08830   CSD1 (COPPER/ZINC SUPEROXIDE DISMUTASE 1) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39894P279256  gw1.18001.5.18  AT1G67120   midasin‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.1122  AT5G61410   RPE 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.1154  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47028P329193  gw1.20419.1.1111     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.1152  AT4G27585   band 7 family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40280P281956  gw1.2527.2.1  105  AT2G43120   pirin 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40312P282182  gw1.263.10.1  14  AT5G07580   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  115  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  146  AT2G47000   MDR4 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  195  AT4G26900   HISN4 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41253P288771  gw1.659.110.1178  AT1G23540   protein kinase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41260P288819  gw1.659.165.1134     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47711P333964  gw1.66.713.1  48  AT4G38150   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41464P290243  gw1.7542.1.1  26  AT4G35830   aconitate hydratase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  112  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47932P335516  gw1.919.1.1  72     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41670P291689  gw1.9562.1.1  79  AT1G12050   fumarylacetoacetase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41671P291694  gw1.9564.1.1  94  AT5G17670   hydrolase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS21526P150676  gw1.I.6789.1  105  AT1G79700   ovule development protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22054P154375  gw1.II.2517.1  131  AT3G60530   zinc finger (GATA type) family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22494P157455  gw1.III.1894.1 137  AT3G20830   protein kinase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22709P158962  gw1.III.910.1  162  AT1G15240   phox (PX) domain‐containing protein 



LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22733P159129  gw1.IV.1063.1 106  AT2G21070   FIO1 (FIONA1) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22818P159722  gw1.IV.2178.1 71  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48466P339252  gw1.IV.2367.1 6     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22932P160521  gw1.IV.3377.1 53  AT5G38110   SGA01 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 11  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23432P164021  gw1.IX.467.1  63  AT5G28490   LSH1 (LIGHT‐DEPENDENT SHORT HYPOCOTYLS 1) 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48621P340339  gw1.IX.502.1  77  AT5G17770   ATCBR 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS24386P170700  gw1.VII.1093.1  35  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  2  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS25565P178955  gw1.X.5732.1  112  AT1G04210   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS49241P344680  gw1.XI.2458.1 5     
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS25986P181899  gw1.XI.865.1  2  AT4G10500   oxidoreductase 
LF  LF1228  1228  11  4  23.357  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28039P196271  gw1.XVIII.2390.1  159  AT3G16080   60S ribosomal protein L37 (RPL37C) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  141  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  16  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02301P016103  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_III0575  60  AT4G16700   PSD1 (PHOSPHATIDYLSERINE DECARBOXYLASE 1); phosphatidylserine decarboxylase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02659P018608  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1144  118  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02876P020129  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0214  91  AT5G01430   Got1‐like family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29184P204285  estExt_fgenesh4_pm.C_2100007  47  AT3G06890   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94344.1) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29270P204888  estExt_fgenesh4_pm.C_660098  17  AT4G38220   aminoacylase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04387P030704  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0168  49  AT5G02610   60S ribosomal protein L35 (RPL35D) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04620P032338  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0384  4  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01143P007999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5562  9  AT1G17350   auxin‐induced‐related / indole‐3‐acetic acid induced‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01221P008546  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306  35  AT1G29170   WAVE2 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01281P008961  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII1633  29  AT2G27280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G27285.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79937.1) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  61  AT2G38480   integral membrane protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05142P035994  eugene3.00010532  86  AT5G13270   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05481P038363  eugene3.00012712  139  AT5G46020   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93798.1); contains domain PTHR22055 (PTHR22055) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS06863P048041  eugene3.00050447  46  AT2G22720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41059.1); contains InterPro domain Chromatin SPT2 (InterPro:IPR013256) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07201P050405  eugene3.00060270  51  AT3G10480   ANAC050 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07246P050717  eugene3.00060443  139  AT2G41670   GTP‐binding family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07531P052713  eugene3.00061498  3  AT1G67680   7S RNA binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08157P057096  eugene3.00080839  180  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08928P062495  eugene3.00101057  177  AT2G01430   homeobox‐leucine zipper protein 17 (HB‐17) / HD‐ZIP transcription factor 17 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09036P063250  eugene3.00101562  5  AT1G14030   ribulose‐1 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  3  AT2G27430   binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09470P066287  eugene3.00111077  154  AT3G01440   oxygen evolving enhancer 3 (PsbQ) family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09713P067989  eugene3.00120485  46  AT5G08160   ATPK3 (Arabidopsis thaliana serine/threonine protein kinase 3); kinase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52445P367106  eugene3.00121116  156     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09988P069913  eugene3.00130066  58  AT5G51795   Kin17 DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10046P070319  eugene3.00130240  63  AT4G16710   glycosyltransferase family protein 28 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  60  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11083P077577  eugene3.00151003  41  AT1G31190   inositol monophosphatase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11227P078585  eugene3.00160278  5  AT5G05130   SNF2 domain‐containing protein / helicase domain‐containing protein / RING finger domain‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11283P078981  eugene3.00160432  14  AT5G06900   CYP93D1 (cytochrome P450 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11773P082410  eugene3.00180520  34  AT5G14920   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29452P206164  eugene3.00290166  29  AT2G32440   KAO2 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  3  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51344P359397  eugene3.01170077  38     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS30325P212273  eugene3.01210004  31  AT5G57490   porin 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42651P298557  eugene3.01680043  2     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42668P298674  eugene3.01800031  175     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  62  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  5     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31430P220005  eugene3.03080005  41  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42801P299602  eugene3.03740004  107     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55127P385880  eugene3.06640001  38     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31732P222121  eugene3.06770012  110     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31803P222620  eugene3.07640001  24  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  92  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31836P222850  eugene3.07970007  44  AT3G04470   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04780.1); similar to hypothetical protein OsI_009190 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87957.1); similar to Os02g0810100 [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:NP_001048467.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44660.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31859P223012  eugene3.08260002  129  AT3G11730   ATFP8 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  183  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  82  AT4G08900   arginase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31955P223682  eugene3.09920003  49     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  42  AT1G66370   MYB113 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32040P224280  eugene3.105920001  70  AT5G58700   phosphoinositide‐specific phospholipase C family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32055P224382  eugene3.106950002  39  AT3G19280   FUCT1 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  94  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32073P224507  eugene3.108210002  106  AT5G42770   similar to Maf family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66550.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92653.1); contains InterPro domain Maf‐like protein (InterPro:IPR003697) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32105P224732  eugene3.110740002  102  AT2G30390   ferrochelatase II 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32187P225308  eugene3.117510002  70  AT5G67530   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32191P225332  eugene3.117890002  97  AT3G13070   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  172  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32231P225612  eugene3.12110002  5  AT5G41320   unknown protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32253P225770  eugene3.122860001  181  AT4G32551   LUG 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  188  AT1G61010   CPSF73‐I 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  34  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32297P226078  eugene3.126430002  107  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32341P226386  eugene3.129730001  151  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32353P226467  eugene3.130360001  31  AT3G26440   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42517.1); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF707 (InterPro:IPR007877) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32405P226830  eugene3.13420001  125  AT1G65410   ATNAP11 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32416P226911  eugene3.13450002  55     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32439P227067  eugene3.136050002  130  AT2G46060   transmembrane protein‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32445P227112  eugene3.136590001  28  AT4G32700   DNA‐directed DNA polymerase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  101  AT2G47920   kinase interacting family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  64  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32502P227514  eugene3.141980001  71  AT2G22910   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein / amino acid kinase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  172  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32534P227737  eugene3.144680001  90  AT1G73590   PIN1 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  182  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32544P227807  eugene3.145140001  23  AT2G13840   PHP domain‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  147  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32552P227858  eugene3.14550004  106  AT5G20730   IAA21 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32579P228053  eugene3.147150001  35  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32610P228267  eugene3.149730001  103  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 



LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32629P228399  eugene3.151590001  28  AT4G21030   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32654P228576  eugene3.153950001  48  AT2G16780   NFC02 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32656P228591  eugene3.154180001  51  AT5G67100   ICU2 (INCURVATA2); DNA‐directed DNA polymerase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  79  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  68  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32678P228744  eugene3.15570005  110  AT5G38290   peptidyl‐tRNA hydrolase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32722P229052  eugene3.158800001  150  AT5G52560   ATUSP (ARABIDOPSIS THALIANA UDP‐SUGAR PYROPHOSPHORYLASE); UTP‐monosaccharide‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:arabinose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:galactose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:glucose‐
1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:xy 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  142  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32774P229413  eugene3.162610002  76  AT2G33150   KAT2 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  129     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32804P229624  eugene3.165910002  65  AT1G52820   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32830P229806  eugene3.168750001  77  AT1G04530   binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32853P229966  eugene3.16980004  124  AT1G79650   RAD23; damaged DNA binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  159  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32904P230327  eugene3.175480001  58  AT2G37440   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32960P230720  eugene3.18100002  154  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  17  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33017P231116  eugene3.186290001  86  AT3G54670   ATSMC1 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33034P231237  eugene3.187820001  80  AT2G26910   ATPDR4 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33035P231240  eugene3.187840001  58  AT1G61850   patatin family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33053P231369  eugene3.190110001  91  AT5G24470   APRR5 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  172  AT5G47020   glycine‐rich protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  79     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  74  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  180  AT5G36160   aminotransferase‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33199P232390  eugene3.205710001  1  AT4G28680   tyrosine decarboxylase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  82  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  97  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33277P232934  eugene3.213830001  119  ATCG01010   Chloroplast encoded  NADH dehydrogenase unit. 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33289P233018  eugene3.215830001  55  AT3G11570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G06230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61015.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33297P233079  eugene3.216960001  47  AT2G45770   CPFTSY 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  120  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); 
contains domain SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33353P233466  eugene3.22680001  107  AT4G24070   carbon‐carbon lyase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33381P233663  eugene3.23410001  33  AT3G17380   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33397P233777  eugene3.23680003  158     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33399P233790  eugene3.23720001  30  AT2G11000   ATMAK10 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  137  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33459P234209  eugene3.25310001  62  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33478P234345  eugene3.26170001  72  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33495P234464  eugene3.26620001  152  AT2G04030   CR88 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33496P234466  eugene3.26620002  45  AT3G05970   LACS6 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 6) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33497P234475  eugene3.26620003  131  AT1G07970   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63581.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21815.1); contains domain PTHR21780 (PTHR21780) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33499P234487  eugene3.26630002  151  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  150  AT4G17200   F‐box family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  106  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33516P234607  eugene3.26950001  140  AT1G68725   ATAGP19 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  96  AT1G64600   copper ion binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33525P234671  eugene3.27090003  102     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33530P234708  eugene3.27180003  16  AT3G29450   similar to hAT dimerisation domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G19260.1); similar to putative transposase [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAL86479.1); contains domain GENERAL TRANSCRIPTION 
FACTOR 2‐RELATED ZINC FINGER PROTEIN (PTHR11697); contains domain ZINC FINGER PROTEIN 237 (PTHR11697:SF9) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33535P234744  eugene3.27370001  26  AT1G28610   GDSL‐motif lipase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33541P234787  eugene3.27490003  114     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33549P234843  eugene3.27580002  23  AT1G55620   CLC‐F 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33562P234932  eugene3.27800001  82  AT2G17500   auxin efflux carrier family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  189  AT5G16690   ATORC3 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33572P235001  eugene3.27930001  139  AT5G52030   TraB protein‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33602P235208  eugene3.28360003  66  AT1G18640   PSP (3‐PHOSPHOSERINE PHOSPHATASE) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33603P235219  eugene3.28390001  41  AT1G19800   TGD1 (TRIGALACTOSYLDIACYLGLYCEROL 1) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33624P235366  eugene3.28690001  4  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  157  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33644P235506  eugene3.29060001  87  AT4G18700   CIPK12 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33661P235621  eugene3.29370001  86  AT1G70620   cyclin‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33667P235666  eugene3.29460001  151  AT2G22810   ACS4 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33679P235753  eugene3.29580002  71     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33684P235787  eugene3.29680001  45  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33686P235799  eugene3.29770001  93  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33694P235853  eugene3.29960001  57     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33704P235925  eugene3.30010003  190  AT4G28420   aminotransferase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33705P235934  eugene3.30030001  23     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33709P235961  eugene3.30060003  175  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  62  AT5G24020   ATMIND1 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33725P236072  eugene3.30260002  88  AT5G28520   similar to jacalin lectin family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33790.1); similar to jasmonate inducible protein [Brassica napus] (GB:CAA72271.1); contains InterPro domain Mannose‐binding lectin (InterPro:IPR001229) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33741P236187  eugene3.30510002  48  AT3G46570   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  69  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  69  AT2G16660   nodulin family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33774P236413  eugene3.31150001  75  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  139  AT5G28680   protein kinase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33789P236521  eugene3.31330002  3  AT4G22485   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  157  AT5G47560   ATSDAT 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  162  AT1G20360   F‐box protein‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  101  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  76  AT2G02450   ANAC035 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33869P237082  eugene3.32400004  65  AT1G17450   ATP phosphoribosyltransferase ‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  43  AT1G19100   ATP‐binding region 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33885P237192  eugene3.32560002  56  AT3G24620   ROPGEF8 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  190  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33908P237355  eugene3.32930003  125  AT3G19180   ARC6H 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  152     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33927P237489  eugene3.33160001  142  AT4G30490   AFG1‐like ATPase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33939P237572  eugene3.33310001  84  AT1G20060   kinesin motor protein‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33944P237605  eugene3.33400001  124  AT3G01510   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33992P237943  eugene3.34120001  86  AT2G47980   SCC3 (sister‐chromatide cohesion protein 3); binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  114  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42995P300964  eugene3.38530001  32     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  155  AT3G09560   lipin family protein 



LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43033P301229  eugene3.54240001  104     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34248P239734  eugene3.54330001  3  AT3G49500   SDE1 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34276P239926  eugene3.56540001  142  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34287P240008  eugene3.57730002  115  AT3G03270   universal stress protein (USP) family protein / early nodulin ENOD18 family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34303P240120  eugene3.59510001  80  AT1G20300   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34308P240155  eugene3.60030001  126  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34315P240203  eugene3.60680001  1  ATCG01090   Encodes subunit of the chloroplast NAD(P)H dehydrogenase complex 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  113  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34420P240935  eugene3.72370001  134  AT1G15140   oxidoreductase NAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34440P241079  eugene3.74560001  80  AT1G63560   Identical to Cysteine‐rich repeat secretory protein 8 precursor (CRRSP8) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9SH40;GB:Q6NPE1); similar to protein kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63600.1); similar to unnamed protein product 
[Vitis vinifera] (GB:CAO16041.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF26 (InterPro:IPR002902) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34466P241261  eugene3.77080001  112  AT3G52180   DSP4 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34477P241333  eugene3.78100001  125  AT4G01820   MDR3 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34510P241565  eugene3.82000001  129     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  176  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34558P241901  eugene3.89040001  149  AT5G05600   oxidoreductase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  97  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34613P242290  eugene3.94580001  126  AT2G03020   heat shock protein‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  57  AT1G08060   MOM 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53975P377812  fgenesh1_pg.C_LG_I000398  89     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53922P377445  fgenesh1_pg.C_LG_I001302  106     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  83     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52979P370841  fgenesh1_pg.C_LG_VII001144  8     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52723P369053  fgenesh1_pg.C_LG_X000464  70     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  102     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52189P365314  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001198  106     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52168P365165  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001273  1     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51881P363159  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000238  15     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54367P380556  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000025  7     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  4     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51030P357197  fgenesh1_pg.C_scaffold_168000048  1     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50763P355332  fgenesh1_pg.C_scaffold_1821000001  36     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54874P384107  fgenesh1_pg.C_scaffold_374000001  33     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51581P361057  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000182  86     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55047P385322  fgenesh1_pg.C_scaffold_530000002  5     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  118     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12216P085511  fgenesh4_kg.C_LG_II000030  34  AT1G71730   similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97948.1) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12334P086333  fgenesh4_pg.C_LG_I000563  26  AT5G50915   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12788P089516  fgenesh4_pg.C_LG_I003289  3  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  56  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13379P093653  fgenesh4_pg.C_LG_III000535 2  AT3G48070   protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 105  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14101P098706  fgenesh4_pg.C_LG_IX001429 95  AT1G17250   leucine‐rich repeat family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43549P304839  fgenesh4_pg.C_LG_VI000691 37     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14549P101840  fgenesh4_pg.C_LG_VI000842 60  AT1G76680   OPR1 (12‐oxophytodienoate reductase 1); 12‐oxophytodienoate reductase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43594P305152  fgenesh4_pg.C_LG_VII000820  34     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43626P305376  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001525  36     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15798P110586  fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 1  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43779P306448  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735 11     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 6  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); 
contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15941P111581  fgenesh4_pg.C_LG_XII000403  1     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16009P112063  fgenesh4_pg.C_LG_XII000857  164  AT5G50130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43867P307063  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000874  9     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16294P114056  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001383  1  AT3G22440   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16713P116987  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000962  158     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  50  AT4G39400   DWF2 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  156     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34787P243508  fgenesh4_pg.C_scaffold_11689000001  146  AT4G24120   YSL1 (YELLOW STRIPE LIKE 1); oligopeptide transporter 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  92  AT3G22200   POP2 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34885P244195  fgenesh4_pg.C_scaffold_12071000001  28  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  153  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34979P244849  fgenesh4_pg.C_scaffold_12754000001  37  AT1G62750   ATSCO1/CPEF‐G 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34998P244985  fgenesh4_pg.C_scaffold_12930000001  52  AT1G09040   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09050.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17561.1); contains InterPro domain Homeodomain‐like (InterPro:IPR009057) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35000P244994  fgenesh4_pg.C_scaffold_12943000001  78  AT3G08820   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  100  AT3G48000   ALDH2B4 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35107P245749  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000044  2  AT4G08990   DNA (cytosine‐5‐)‐methyltransferase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35127P245887  fgenesh4_pg.C_scaffold_13558000001  10     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  82  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35146P246020  fgenesh4_pg.C_scaffold_13783000001  46  AT3G20200   protein kinase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35153P246070  fgenesh4_pg.C_scaffold_13876000001  151     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35272P246902  fgenesh4_pg.C_scaffold_14827000001  158  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35274P246918  fgenesh4_pg.C_scaffold_14863000001  100     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35323P247260  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000009  1  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35324P247267  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000010  2  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS44567P311965  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000004  4     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35354P247476  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000034  64  AT2G25240   serine‐type endopeptidase inhibitor 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  24  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35416P247911  fgenesh4_pg.C_scaffold_15878000001  51  AT3G28840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35464P248245  fgenesh4_pg.C_scaffold_16298000001  101  AT4G33020   ZIP9 (ZINC TRANSPORTER 9 PRECURSOR); cation transmembrane transporter 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  129  AT1G49540   nucleotide binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  19     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35561P248926  fgenesh4_pg.C_scaffold_16826000001  95  AT3G07650   COL9 (CONSTANS‐LIKE 9) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  144  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35594P249158  fgenesh4_pg.C_scaffold_17034000001  8  AT5G45350   proline‐rich family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35680P249759  fgenesh4_pg.C_scaffold_17878000001  82  AT5G09950   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35718P250026  fgenesh4_pg.C_scaffold_18216000001  125  AT3G15200   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35774P250418  fgenesh4_pg.C_scaffold_18720000001  159  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  190     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35996P251971  fgenesh4_pg.C_scaffold_20496000001  2  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36002P252012  fgenesh4_pg.C_scaffold_20516000001  44  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  142  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36071P252497  fgenesh4_pg.C_scaffold_212000042  75     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  113  AT2G36990   SIGF 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36101P252704  fgenesh4_pg.C_scaffold_21540000001  123  AT3G12900   oxidoreductase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36145P253009  fgenesh4_pg.C_scaffold_21852000001  135  AT3G25840   protein kinase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  162     



LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  90  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36182P253268  fgenesh4_pg.C_scaffold_221000007  49  AT4G29090   reverse transcriptase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36207P253446  fgenesh4_pg.C_scaffold_2255000004  119  AT5G48440   oxidoreductase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36218P253521  fgenesh4_pg.C_scaffold_2294000001  114  AT1G31290   PAZ domain‐containing protein / piwi domain‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  153  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45120P315837  fgenesh4_pg.C_scaffold_250000007  2     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  141  AT2G39800   P5CS1 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36365P254552  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000067  100  AT3G43210   TES (TETRASPORE); microtubule motor 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  198  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36517P255613  fgenesh4_pg.C_scaffold_3073000001  80  AT4G30110   HMA2 (Heavy metal ATPase 2); cadmium‐transporting ATPase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  137  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36563P255941  fgenesh4_pg.C_scaffold_3254000001  5  AT5G49950   embryogenesis‐associated protein‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  127  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  64  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45338P317363  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000028  10     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  79  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  142  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37113P259785  fgenesh4_pg.C_scaffold_6353000001  5  AT5G64620   C/VIF2 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37421P261945  fgenesh4_pg.C_scaffold_82000038  1  AT2G23810   TET8 (TETRASPANIN8) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  79  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37538P262761  fgenesh4_pg.C_scaffold_8893000001  131  AT4G18130   PHYE (PHYTOCHROME DEFECTIVE E); G‐protein coupled photoreceptor/ signal transducer 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45832P320823  fgenesh4_pg.C_scaffold_8920000001  6     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  51  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  159  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37607P263247  fgenesh4_pg.C_scaffold_9806000001  18  AT2G26080   ATGLDP2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCINE DECARBOXYLASE P‐PROTEIN 2); glycine dehydrogenase (decarboxylating) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17206P120437  fgenesh4_pm.C_LG_II000717 2  AT3G61180   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17274P120913  fgenesh4_pm.C_LG_III000325  4  AT4G16510   YbaK/prolyl‐tRNA synthetase‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17315P121203  fgenesh4_pm.C_LG_IV000051  189  AT4G21350   PUB8 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17930P125505  fgenesh4_pm.C_LG_XIX000083  4  AT5G18280   ATAPY2 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37653P263569  fgenesh4_pm.C_scaffold_1312000001  155  AT5G57890   anthranilate synthase beta subunit 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS18385P128690  grail3.0003042501  65  AT2G48130   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  57  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  137  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19662P137629  grail3.0026031401  2  AT1G79150   binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  121  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19898P139283  grail3.0035029701  39  AT3G61730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39758.1); contains domain F‐box domain (SSF81383) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19953P139670  grail3.0037015401  56  AT1G18370   HIK (HINKEL); microtubule motor 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20458P143202  grail3.0068007401  5  AT5G58960   GIL1 (GRAVITROPIC IN THE LIGHT) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20546P143821  grail3.0076004501  18     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20675P144723  grail3.0092009801  4  AT2G30370   allergen‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38064P266447  grail3.0121000601  7  AT4G30240   protein binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50380P352649  grail3.0619000201  15     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38421P268946  grail3.0751000201  11  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  131  AT2G23150   NRAMP3 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50677P354726  grail3.11800000201  77     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38501P269506  grail3.12627000101  54  AT5G18970   AWPM‐19‐like membrane family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  162  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38588P270113  grail3.17237000101  132  AT3G54540   ATGCN4 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 4) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38597P270176  grail3.17692000101  93  AT3G44340   CEF (CLONE EIGHTY‐FOUR); transporter 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38638P270466  grail3.20714000101  62  AT1G15990   ATCNGC7 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38669P270679  grail3.2473000201  108  AT1G29980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G34510.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95079.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF642 (InterPro:IPR006946); contains InterPro 
domain Galactose‐binding like (InterPro:IPR008979) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38686P270802  grail3.2737000301  16  AT5G06870   PGIP2 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 2); protein binding 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38703P270920  grail3.2868000201  18  AT5G41190   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66411.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62795.1); contains InterPro domain D‐site 20S pre‐rRNA nuclease (InterPro:IPR017117); contains InterPro 
domain Nin one binding (NOB1) Zn‐ribbon like (InterPro:IPR014881) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38853P271971  grail3.8904000201  35  AT3G23790   AMP‐binding protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.1144  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  175  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39390P275728  gw1.13680.1.1126  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.15  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39636P277452  gw1.15475.1.1178  AT1G17745   PGDH (3‐PHOSPHOGLYCERATE DEHYDROGENASE); phosphoglycerate dehydrogenase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.1110  AT5G61410   RPE 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.1141  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47028P329193  gw1.20419.1.199     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.1141  AT4G27585   band 7 family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40312P282182  gw1.263.10.1  14  AT5G07580   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  101  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  131  AT2G47000   MDR4 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  179  AT4G26900   HISN4 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41253P288771  gw1.659.110.1167  AT1G23540   protein kinase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41260P288819  gw1.659.165.1122     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47711P333964  gw1.66.713.1  37  AT4G38150   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41464P290243  gw1.7542.1.1  21  AT4G35830   aconitate hydratase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  99  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47932P335516  gw1.919.1.1  64     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41670P291689  gw1.9562.1.1  75  AT1G12050   fumarylacetoacetase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41671P291694  gw1.9564.1.1  84  AT5G17670   hydrolase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22054P154375  gw1.II.2517.1  126  AT3G60530   zinc finger (GATA type) family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22709P158962  gw1.III.910.1  153  AT1G15240   phox (PX) domain‐containing protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48466P339252  gw1.IV.2367.1 6     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22932P160521  gw1.IV.3377.1 48  AT5G38110   SGA01 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 10  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23432P164021  gw1.IX.467.1  59  AT5G28490   LSH1 (LIGHT‐DEPENDENT SHORT HYPOCOTYLS 1) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48621P340339  gw1.IX.502.1  74  AT5G17770   ATCBR 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS24379P170648  gw1.VII.1008.1  1  AT5G03760   ATCSLA9 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS24386P170700  gw1.VII.1093.1  34  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS25565P178955  gw1.X.5732.1  103  AT1G04210   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS49241P344680  gw1.XI.2458.1 5     
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS25986P181899  gw1.XI.865.1  2  AT4G10500   oxidoreductase 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28039P196271  gw1.XVIII.2390.1  146  AT3G16080   60S ribosomal protein L37 (RPL37C) 
LF  LF1229  1229  11  4  23.377  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28174P197214  gw1.XVIII.562.1  6  AT3G43240   ARID/BRIGHT DNA‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  123  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02301P016103  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_III0575  53  AT4G16700   PSD1 (PHOSPHATIDYLSERINE DECARBOXYLASE 1); phosphatidylserine decarboxylase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS02659P018608  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1144  103  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04387P030704  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0168  42  AT5G02610   60S ribosomal protein L35 (RPL35D) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS04620P032338  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0384  3  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01143P007999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5562  5  AT1G17350   auxin‐induced‐related / indole‐3‐acetic acid induced‐related 



LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01281P008961  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII1633  24  AT2G27280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G27285.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79937.1) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  48  AT2G38480   integral membrane protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05142P035994  eugene3.00010532  78  AT5G13270   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS05481P038363  eugene3.00012712  129  AT5G46020   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93798.1); contains domain PTHR22055 (PTHR22055) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07201P050405  eugene3.00060270  49  AT3G10480   ANAC050 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07246P050717  eugene3.00060443  128  AT2G41670   GTP‐binding family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07381P051664  eugene3.00060911  12  AT3G51740   IMK2 (INFLORESCENCE MERISTEM RECEPTOR‐LIKE KINASE 2); ATP binding / kinase/ protein serine/threonine kinase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS07531P052713  eugene3.00061498  3  AT1G67680   7S RNA binding 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08157P057096  eugene3.00080839  153  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS08928P062495  eugene3.00101057  157  AT2G01430   homeobox‐leucine zipper protein 17 (HB‐17) / HD‐ZIP transcription factor 17 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09036P063250  eugene3.00101562  4  AT1G14030   ribulose‐1 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  3  AT2G27430   binding 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09470P066287  eugene3.00111077  134  AT3G01440   oxygen evolving enhancer 3 (PsbQ) family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09713P067989  eugene3.00120485  35  AT5G08160   ATPK3 (Arabidopsis thaliana serine/threonine protein kinase 3); kinase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52445P367106  eugene3.00121116  137     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS09988P069913  eugene3.00130066  45  AT5G51795   Kin17 DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10046P070319  eugene3.00130240  56  AT4G16710   glycosyltransferase family protein 28 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  52  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11227P078585  eugene3.00160278  4  AT5G05130   SNF2 domain‐containing protein / helicase domain‐containing protein / RING finger domain‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11283P078981  eugene3.00160432  10  AT5G06900   CYP93D1 (cytochrome P450 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS11773P082410  eugene3.00180520  28  AT5G14920   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS29452P206164  eugene3.00290166  27  AT2G32440   KAO2 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51344P359397  eugene3.01170077  34     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42651P298557  eugene3.01680043  2     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42668P298674  eugene3.01800031  156     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  57  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  5     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS42801P299602  eugene3.03740004  99     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55127P385880  eugene3.06640001  33     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31732P222121  eugene3.06770012  98     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  84  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31859P223012  eugene3.08260002  113  AT3G11730   ATFP8 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  155  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  66  AT4G08900   arginase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS31955P223682  eugene3.09920003  39     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  31  AT1G66370   MYB113 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32040P224280  eugene3.105920001  68  AT5G58700   phosphoinositide‐specific phospholipase C family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32055P224382  eugene3.106950002  35  AT3G19280   FUCT1 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  82  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32187P225308  eugene3.117510002  53  AT5G67530   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32191P225332  eugene3.117890002  82  AT3G13070   CBS domain‐containing protein / transporter associated domain‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  152  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32231P225612  eugene3.12110002  4  AT5G41320   unknown protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32253P225770  eugene3.122860001  154  AT4G32551   LUG 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  167  AT1G61010   CPSF73‐I 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  22  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32297P226078  eugene3.126430002  85  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32341P226386  eugene3.129730001  127  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32405P226830  eugene3.13420001  109  AT1G65410   ATNAP11 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32416P226911  eugene3.13450002  39     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32439P227067  eugene3.136050002  117  AT2G46060   transmembrane protein‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32445P227112  eugene3.136590001  22  AT4G32700   DNA‐directed DNA polymerase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  58  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32502P227514  eugene3.141980001  62  AT2G22910   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein / amino acid kinase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  146  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32534P227737  eugene3.144680001  70  AT1G73590   PIN1 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  157  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  122  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32552P227858  eugene3.14550004  99  AT5G20730   IAA21 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32629P228399  eugene3.151590001  20  AT4G21030   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32654P228576  eugene3.153950001  36  AT2G16780   NFC02 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32656P228591  eugene3.154180001  48  AT5G67100   ICU2 (INCURVATA2); DNA‐directed DNA polymerase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  61  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32678P228744  eugene3.15570005  95  AT5G38290   peptidyl‐tRNA hydrolase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32722P229052  eugene3.158800001  129  AT5G52560   ATUSP (ARABIDOPSIS THALIANA UDP‐SUGAR PYROPHOSPHORYLASE); UTP‐monosaccharide‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:arabinose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:galactose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:glucose‐
1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:xy 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  113  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32774P229413  eugene3.162610002  63  AT2G33150   KAT2 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32804P229624  eugene3.165910002  55  AT1G52820   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32830P229806  eugene3.168750001  67  AT1G04530   binding 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32853P229966  eugene3.16980004  117  AT1G79650   RAD23; damaged DNA binding 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  142  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32904P230327  eugene3.175480001  55  AT2G37440   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS32960P230720  eugene3.18100002  133  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33017P231116  eugene3.186290001  73  AT3G54670   ATSMC1 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33034P231237  eugene3.187820001  62  AT2G26910   ATPDR4 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33035P231240  eugene3.187840001  55  AT1G61850   patatin family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33053P231369  eugene3.190110001  76  AT5G24470   APRR5 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  69     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  64  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  157  AT5G36160   aminotransferase‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  88  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33277P232934  eugene3.213830001  108  ATCG01010   Chloroplast encoded  NADH dehydrogenase unit. 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33289P233018  eugene3.215830001  43  AT3G11570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G06230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61015.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  96  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); 
contains domain SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33353P233466  eugene3.22680001  89  AT4G24070   carbon‐carbon lyase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33381P233663  eugene3.23410001  29  AT3G17380   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33397P233777  eugene3.23680003  143     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  121  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33478P234345  eugene3.26170001  67  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33495P234464  eugene3.26620001  128  AT2G04030   CR88 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33497P234475  eugene3.26620003  115  AT1G07970   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63581.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21815.1); contains domain PTHR21780 (PTHR21780) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33499P234487  eugene3.26630002  135  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  131  AT4G17200   F‐box family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  86  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33516P234607  eugene3.26950001  128  AT1G68725   ATAGP19 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  91  AT1G64600   copper ion binding 



LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33530P234708  eugene3.27180003  11  AT3G29450   similar to hAT dimerisation domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G19260.1); similar to putative transposase [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAL86479.1); contains domain GENERAL TRANSCRIPTION 
FACTOR 2‐RELATED ZINC FINGER PROTEIN (PTHR11697); contains domain ZINC FINGER PROTEIN 237 (PTHR11697:SF9) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33535P234744  eugene3.27370001  16  AT1G28610   GDSL‐motif lipase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33541P234787  eugene3.27490003  104     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  161  AT5G16690   ATORC3 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33572P235001  eugene3.27930001  128  AT5G52030   TraB protein‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33602P235208  eugene3.28360003  50  AT1G18640   PSP (3‐PHOSPHOSERINE PHOSPHATASE) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33603P235219  eugene3.28390001  34  AT1G19800   TGD1 (TRIGALACTOSYLDIACYLGLYCEROL 1) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33624P235366  eugene3.28690001  3  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  131  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33644P235506  eugene3.29060001  70  AT4G18700   CIPK12 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33661P235621  eugene3.29370001  65  AT1G70620   cyclin‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33667P235666  eugene3.29460001  126  AT2G22810   ACS4 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33679P235753  eugene3.29580002  55     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33684P235787  eugene3.29680001  39  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33686P235799  eugene3.29770001  84  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33704P235925  eugene3.30010003  161  AT4G28420   aminotransferase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33705P235934  eugene3.30030001  20     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33709P235961  eugene3.30060003  156  AT5G45260   SLH1 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  46  AT5G24020   ATMIND1 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33725P236072  eugene3.30260002  70  AT5G28520   similar to jacalin lectin family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33790.1); similar to jasmonate inducible protein [Brassica napus] (GB:CAA72271.1); contains InterPro domain Mannose‐binding lectin (InterPro:IPR001229) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  62  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  64  AT2G16660   nodulin family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  115  AT5G28680   protein kinase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  134  AT5G47560   ATSDAT 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  141  AT1G20360   F‐box protein‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  81  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  59  AT2G02450   ANAC035 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33869P237082  eugene3.32400004  55  AT1G17450   ATP phosphoribosyltransferase ‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  36  AT1G19100   ATP‐binding region 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33885P237192  eugene3.32560002  44  AT3G24620   ROPGEF8 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33908P237355  eugene3.32930003  107  AT3G19180   ARC6H 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  125     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33927P237489  eugene3.33160001  120  AT4G30490   AFG1‐like ATPase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33939P237572  eugene3.33310001  68  AT1G20060   kinesin motor protein‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33944P237605  eugene3.33400001  105  AT3G01510   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS33992P237943  eugene3.34120001  76  AT2G47980   SCC3 (sister‐chromatide cohesion protein 3); binding 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  97  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  141  AT3G09560   lipin family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43033P301229  eugene3.54240001  96     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34276P239926  eugene3.56540001  118  AT2G17820   ATHK1 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34287P240008  eugene3.57730002  99  AT3G03270   universal stress protein (USP) family protein / early nodulin ENOD18 family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34303P240120  eugene3.59510001  71  AT1G20300   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34308P240155  eugene3.60030001  112  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34315P240203  eugene3.60680001  1  ATCG01090   Encodes subunit of the chloroplast NAD(P)H dehydrogenase complex 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  103  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34420P240935  eugene3.72370001  124  AT1G15140   oxidoreductase NAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34440P241079  eugene3.74560001  73  AT1G63560   Identical to Cysteine‐rich repeat secretory protein 8 precursor (CRRSP8) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9SH40;GB:Q6NPE1); similar to protein kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63600.1); similar to unnamed protein product 
[Vitis vinifera] (GB:CAO16041.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF26 (InterPro:IPR002902) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34477P241333  eugene3.78100001  113  AT4G01820   MDR3 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34510P241565  eugene3.82000001  115     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  152  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34558P241901  eugene3.89040001  140  AT5G05600   oxidoreductase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  46  AT1G08060   MOM 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  68     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52979P370841  fgenesh1_pg.C_LG_VII001144  4     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52723P369053  fgenesh1_pg.C_LG_X000464  56     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  97     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS52189P365314  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001198  99     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51881P363159  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000238  14     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54367P380556  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000025  7     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  4     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS51030P357197  fgenesh1_pg.C_scaffold_168000048  1     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50763P355332  fgenesh1_pg.C_scaffold_1821000001  31     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS54874P384107  fgenesh1_pg.C_scaffold_374000001  27     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55047P385322  fgenesh1_pg.C_scaffold_530000002  5     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  105     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12216P085511  fgenesh4_kg.C_LG_II000030  31  AT1G71730   similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97948.1) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12334P086333  fgenesh4_pg.C_LG_I000563  24  AT5G50915   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS12788P089516  fgenesh4_pg.C_LG_I003289  2  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS13379P093653  fgenesh4_pg.C_LG_III000535 1  AT3G48070   protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 91  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14101P098706  fgenesh4_pg.C_LG_IX001429 87  AT1G17250   leucine‐rich repeat family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43549P304839  fgenesh4_pg.C_LG_VI000691 26     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS14549P101840  fgenesh4_pg.C_LG_VI000842 48  AT1G76680   OPR1 (12‐oxophytodienoate reductase 1); 12‐oxophytodienoate reductase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43594P305152  fgenesh4_pg.C_LG_VII000820  26     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43626P305376  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001525  34     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15798P110586  fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 1  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43779P306448  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735 10     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 6  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); 
contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS15941P111581  fgenesh4_pg.C_LG_XII000403  1     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16009P112063  fgenesh4_pg.C_LG_XII000857  149  AT5G50130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS43867P307063  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000874  9     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16294P114056  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001383  1  AT3G22440   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16713P116987  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000962  144     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  46  AT4G39400   DWF2 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  142     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34787P243508  fgenesh4_pg.C_scaffold_11689000001  130  AT4G24120   YSL1 (YELLOW STRIPE LIKE 1); oligopeptide transporter 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  81  AT3G22200   POP2 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  138  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS34998P244985  fgenesh4_pg.C_scaffold_12930000001  45  AT1G09040   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09050.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55050.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17561.1); contains InterPro domain Homeodomain‐like (InterPro:IPR009057) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  77  AT3G48000   ALDH2B4 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35107P245749  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000044  2  AT4G08990   DNA (cytosine‐5‐)‐methyltransferase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35127P245887  fgenesh4_pg.C_scaffold_13558000001  9     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35146P246020  fgenesh4_pg.C_scaffold_13783000001  41  AT3G20200   protein kinase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35153P246070  fgenesh4_pg.C_scaffold_13876000001  123     



LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35272P246902  fgenesh4_pg.C_scaffold_14827000001  131  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35274P246918  fgenesh4_pg.C_scaffold_14863000001  87     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35323P247260  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000009  1  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35324P247267  fgenesh4_pg.C_scaffold_153000010  2  AT1G26190   phosphoribulokinase/uridine kinase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS44567P311965  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000004  3     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  22  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35416P247911  fgenesh4_pg.C_scaffold_15878000001  46  AT3G28840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35464P248245  fgenesh4_pg.C_scaffold_16298000001  88  AT4G33020   ZIP9 (ZINC TRANSPORTER 9 PRECURSOR); cation transmembrane transporter 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  113  AT1G49540   nucleotide binding 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35561P248926  fgenesh4_pg.C_scaffold_16826000001  84  AT3G07650   COL9 (CONSTANS‐LIKE 9) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  122  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35594P249158  fgenesh4_pg.C_scaffold_17034000001  6  AT5G45350   proline‐rich family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35680P249759  fgenesh4_pg.C_scaffold_17878000001  64  AT5G09950   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35718P250026  fgenesh4_pg.C_scaffold_18216000001  111  AT3G15200   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35774P250418  fgenesh4_pg.C_scaffold_18720000001  142  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  165     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS35996P251971  fgenesh4_pg.C_scaffold_20496000001  1  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36002P252012  fgenesh4_pg.C_scaffold_20516000001  39  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  127  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36071P252497  fgenesh4_pg.C_scaffold_212000042  66     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  102  AT2G36990   SIGF 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36101P252704  fgenesh4_pg.C_scaffold_21540000001  114  AT3G12900   oxidoreductase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  146     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36182P253268  fgenesh4_pg.C_scaffold_221000007  45  AT4G29090   reverse transcriptase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36218P253521  fgenesh4_pg.C_scaffold_2294000001  87  AT1G31290   PAZ domain‐containing protein / piwi domain‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  126  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45120P315837  fgenesh4_pg.C_scaffold_250000007  2     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  116  AT2G39800   P5CS1 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36365P254552  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000067  92  AT3G43210   TES (TETRASPORE); microtubule motor 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  167  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  121  AT1G67870   glycine‐rich protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36563P255941  fgenesh4_pg.C_scaffold_3254000001  4  AT5G49950   embryogenesis‐associated protein‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  106  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  52  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45338P317363  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000028  8     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  125  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37113P259785  fgenesh4_pg.C_scaffold_6353000001  5  AT5G64620   C/VIF2 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37421P261945  fgenesh4_pg.C_scaffold_82000038  1  AT2G23810   TET8 (TETRASPANIN8) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37538P262761  fgenesh4_pg.C_scaffold_8893000001  117  AT4G18130   PHYE (PHYTOCHROME DEFECTIVE E); G‐protein coupled photoreceptor/ signal transducer 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS45832P320823  fgenesh4_pg.C_scaffold_8920000001  5     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  38  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  142  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37607P263247  fgenesh4_pg.C_scaffold_9806000001  13  AT2G26080   ATGLDP2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCINE DECARBOXYLASE P‐PROTEIN 2); glycine dehydrogenase (decarboxylating) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17206P120437  fgenesh4_pm.C_LG_II000717 2  AT3G61180   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17274P120913  fgenesh4_pm.C_LG_III000325  3  AT4G16510   YbaK/prolyl‐tRNA synthetase‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17315P121203  fgenesh4_pm.C_LG_IV000051  163  AT4G21350   PUB8 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS17930P125505  fgenesh4_pm.C_LG_XIX000083  4  AT5G18280   ATAPY2 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS37653P263569  fgenesh4_pm.C_scaffold_1312000001  138  AT5G57890   anthranilate synthase beta subunit 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS18385P128690  grail3.0003042501  62  AT2G48130   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  46  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  124  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19662P137629  grail3.0026031401  2  AT1G79150   binding 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  110  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19898P139283  grail3.0035029701  36  AT3G61730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39758.1); contains domain F‐box domain (SSF81383) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS19953P139670  grail3.0037015401  52  AT1G18370   HIK (HINKEL); microtubule motor 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS20546P143821  grail3.0076004501  15     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38064P266447  grail3.0121000601  6  AT4G30240   protein binding 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50380P352649  grail3.0619000201  14     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  110  AT2G23150   NRAMP3 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS50677P354726  grail3.11800000201  58     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38501P269506  grail3.12627000101  49  AT5G18970   AWPM‐19‐like membrane family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  137  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38597P270176  grail3.17692000101  80  AT3G44340   CEF (CLONE EIGHTY‐FOUR); transporter 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38638P270466  grail3.20714000101  54  AT1G15990   ATCNGC7 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38669P270679  grail3.2473000201  96  AT1G29980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G34510.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95079.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF642 (InterPro:IPR006946); contains InterPro 
domain Galactose‐binding like (InterPro:IPR008979) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38703P270920  grail3.2868000201  14  AT5G41190   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66411.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62795.1); contains InterPro domain D‐site 20S pre‐rRNA nuclease (InterPro:IPR017117); contains InterPro 
domain Nin one binding (NOB1) Zn‐ribbon like (InterPro:IPR014881) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38853P271971  grail3.8904000201  33  AT3G23790   AMP‐binding protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.1119  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  148  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39390P275728  gw1.13680.1.1108  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.15  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39636P277452  gw1.15475.1.1153  AT1G17745   PGDH (3‐PHOSPHOGLYCERATE DEHYDROGENASE); phosphoglycerate dehydrogenase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.190  AT5G61410   RPE 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.1122  AT3G28860   ATMDR1 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47028P329193  gw1.20419.1.178     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.1127  AT4G27585   band 7 family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40312P282182  gw1.263.10.1  12  AT5G07580   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  90  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  110  AT2G47000   MDR4 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  156  AT4G26900   HISN4 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41253P288771  gw1.659.110.1151  AT1G23540   protein kinase family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41260P288819  gw1.659.165.1109     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS47711P333964  gw1.66.713.1  31  AT4G38150   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41464P290243  gw1.7542.1.1  12  AT4G35830   aconitate hydratase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  80  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41670P291689  gw1.9562.1.1  69  AT1G12050   fumarylacetoacetase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS41671P291694  gw1.9564.1.1  68  AT5G17670   hydrolase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22054P154375  gw1.II.2517.1  115  AT3G60530   zinc finger (GATA type) family protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS22709P158962  gw1.III.910.1  140  AT1G15240   phox (PX) domain‐containing protein 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48466P339252  gw1.IV.2367.1 5     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 8  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS23432P164021  gw1.IX.467.1  53  AT5G28490   LSH1 (LIGHT‐DEPENDENT SHORT HYPOCOTYLS 1) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS48621P340339  gw1.IX.502.1  69  AT5G17770   ATCBR 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS24379P170648  gw1.VII.1008.1  1  AT5G03760   ATCSLA9 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS24386P170700  gw1.VII.1093.1  26  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS25565P178955  gw1.X.5732.1  91  AT1G04210   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 



LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS49241P344680  gw1.XI.2458.1 5     
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS25986P181899  gw1.XI.865.1  2  AT4G10500   oxidoreductase 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28039P196271  gw1.XVIII.2390.1  125  AT3G16080   60S ribosomal protein L37 (RPL37C) 
LF  LF1230  1230  11  4  23.397  rG2562 ‐ rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  E_POPLARS28174P197214  gw1.XVIII.562.1  5  AT3G43240   ARID/BRIGHT DNA‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29061P203423  estExt_fgenesh4_pg.C_770103  46  AT5G49120   senescence‐associated protein‐related 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41905P293329  estExt_fgenesh4_pm.C_400096  243  AT2G26560   PLA2A 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04172P029199  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0449  27  AT1G14980   CPN10 (CHAPERONIN 10) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28224P197566  estExt_Genewise1_v1.C_1180106  114  AT1G32450   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05097P035677  eugene3.00010257  2  AT2G40030   ATNRPD1B 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53985P377886  eugene3.00010312  274     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05252P036762  eugene3.00011125  47  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05278P036942  eugene3.00011304  280  AT1G60640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68771.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93752.1); contains domain C2H2 and C2HC 
zinc fingers (SSF57667) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05418P037922  eugene3.00012304  91  AT2G45470   FLA8 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41991P293932  eugene3.00012562  118     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05504P038528  eugene3.00012815  70     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53760P376311  eugene3.00012988  283     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05609P039260  eugene3.00020250  115  AT1G75640   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05705P039930  eugene3.00020682  323  AT1G21460   nodulin MtN3 family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53561P374914  eugene3.00030003  218     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06194P043354  eugene3.00030892  239  AT4G22810   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06606P046237  eugene3.00040730  274  AT5G19820   EMB2734 (EMBRYO DEFECTIVE 2734); lyase 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06798P047585  eugene3.00050186  166  AT5G06920   FLA21 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 21 PRECURSOR) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53271P372890  eugene3.00050491  33     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07466P052258  eugene3.00061239  1  AT5G35110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46490.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80242.1) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07524P052663  eugene3.00061480  36  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  298  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08168P057172  eugene3.00080894  200  AT1G10380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G17350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40998.1); contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08284P057983  eugene3.00081443  347  AT1G05420   OFP12 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08381P058665  eugene3.00081917  298  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08643P060499  eugene3.00091141  16  AT3G57270   BG1 (BETA‐1 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08969P062777  eugene3.00101244  17  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09220P064537  eugene3.00110032  97  AT5G45480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45470.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09716P068007  eugene3.00120494  26  AT5G23100   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G25640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67994.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10466P073259  eugene3.00140169  3  AT1G58250   SAB (SABRE) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10487P073403  eugene3.00140262  38  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42329P296298  eugene3.00141315  71     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10902P076312  eugene3.00150292  16  AT2G40730   HEAT repeat‐containing protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52081P364560  eugene3.00150444  27     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10941P076586  eugene3.00150479  136  AT4G12650   endomembrane protein 70 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42370P296589  eugene3.00150931  1     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11067P077465  eugene3.00150977  49  AT4G19830   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42378P296644  eugene3.00160059  167     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11576P081029  eugene3.00170081  4     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51858P362999  eugene3.00170387  105     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51823P362750  eugene3.00180076  302     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51818P362715  eugene3.00180095  214     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51795P362554  eugene3.00180224  222     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  263  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42436P297047  eugene3.00190115  301     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42437P297056  eugene3.00190116  330     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42443P297098  eugene3.00190178  287     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  162  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29735P208141  eugene3.00440177  2  AT4G33990   EMB2758 (EMBRYO DEFECTIVE 2758) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29760P208316  eugene3.00440261  75  AT4G00890   proline‐rich family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51439P360066  eugene3.00820090  171     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51384P359679  eugene3.00880112  206     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30277P211933  eugene3.01180059  7  AT1G08070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42582P298072  eugene3.01320040  153     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51187P358300  eugene3.01400093  120     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30764P215346  eugene3.01490044  5  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51128P357885  eugene3.01500068  305     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30785P215493  eugene3.01500080  6  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42630P298404  eugene3.01570011  32     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51028P357187  eugene3.01680051  257     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50908P356347  eugene3.01900009  185     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  323     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54568P381964  eugene3.02130006  249     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42720P299039  eugene3.02170005  67     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54016P378102  eugene3.02250007  229     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54144P378995  eugene3.02290005  228     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  237     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31320P219236  eugene3.02430009  130  AT3G43480   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G43470.1) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42742P299191  eugene3.02460008  33     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42756P299288  eugene3.02640005  278     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  146  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31472P220300  eugene3.03410001  330  AT3G07040   RPM1 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31499P220490  eugene3.03720001  348  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31500P220500  eugene3.03720002  338  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31506P220542  eugene3.03760001  4     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31572P221002  eugene3.04250002  18  AT2G19620   Ndr family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54088P378606  eugene3.04760001  203     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31653P221566  eugene3.05850001  44  AT3G60120   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42831P299817  eugene3.06080003  348     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55092P385633  eugene3.06140003  345     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55118P385819  eugene3.06450004  297     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42843P299896  eugene3.07360002  198     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42855P299982  eugene3.08680001  323     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55274P386909  eugene3.09370001  125     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55276P386921  eugene3.09420002  104     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  17     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32160P225114  eugene3.115140001  212  AT4G18160   KCO6 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32370P226584  eugene3.131390001  3     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42901P300303  eugene3.13320002  153     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42907P300346  eugene3.13940001  250     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  245  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32536P227752  eugene3.14490002  5     



LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42913P300386  eugene3.14730001  270     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32661P228625  eugene3.15460003  71  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50453P353158  eugene3.156020001  65     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54458P381196  eugene3.183090001  264     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54465P381244  eugene3.18580001  70     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50481P353354  eugene3.19000002  12     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  5     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54532P381712  eugene3.20240002  1     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50492P353435  eugene3.205170001  282     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33286P233001  eugene3.215590001  211  AT1G21640   NADK2 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42959P300712  eugene3.216000001  285     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42984P300887  eugene3.36590001  329     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42988P300911  eugene3.37000001  66     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34056P238386  eugene3.37380001  46     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43004P301028  eugene3.42260001  35     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43007P301048  eugene3.42720001  214     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34139P238970  eugene3.44060002  310  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43032P301218  eugene3.53150001  160     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34296P240072  eugene3.58420001  139  AT4G35790   ATPLDDELTA 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34328P240294  eugene3.61940001  124  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34330P240308  eugene3.62080001  53  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34348P240436  eugene3.63730001  2  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34546P241822  eugene3.87550001  71     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55251P386747  eugene3.88010001  1     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53949P377630  fgenesh1_pg.C_LG_I001082  305     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50347P352420  fgenesh1_pg.C_LG_I001300  287     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53859P377000  fgenesh1_pg.C_LG_I001918  14     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50331P352307  fgenesh1_pg.C_LG_I003237  254     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53606P375230  fgenesh1_pg.C_LG_II002131  280     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50320P352231  fgenesh1_pg.C_LG_III000019 21     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53545P374808  fgenesh1_pg.C_LG_III000081 234     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53534P374725  fgenesh1_pg.C_LG_III000148 295     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 321     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53293P373039  fgenesh1_pg.C_LG_IV001384 16     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52824P369755  fgenesh1_pg.C_LG_IX001224 186     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52822P369747  fgenesh1_pg.C_LG_IX001293 232     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53154P372069  fgenesh1_pg.C_LG_VI000129 275     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53008P371048  fgenesh1_pg.C_LG_VII000768  301     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52964P370737  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000072  1     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52789P369513  fgenesh1_pg.C_LG_X000024  209     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52772P369396  fgenesh1_pg.C_LG_X000115  9     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52550P367840  fgenesh1_pg.C_LG_XI001146 348     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50239P351664  fgenesh1_pg.C_LG_XII000551  154     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  273     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52292P366033  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001018  5     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52234P365628  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000023  177     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  170     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51711P361968  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000232  177     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52084P364580  fgenesh1_pg.C_LG_XV000385  224     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  274     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51826P362774  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000082  5     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51797P362568  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000222  288     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51762P362321  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000617  257     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54208P379443  fgenesh1_pg.C_scaffold_1055000003  1     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  185     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55473P388302  fgenesh1_pg.C_scaffold_1098000002  83     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50812P355672  fgenesh1_pg.C_scaffold_10985000001  297     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50817P355709  fgenesh1_pg.C_scaffold_11572000001  185     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51347P359417  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000035  165     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51346P359412  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000054  310     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51307P359136  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000040  309     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51304P359118  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000100  257     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54283P379973  fgenesh1_pg.C_scaffold_1223000001  12     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55727P390076  fgenesh1_pg.C_scaffold_12891000001  309     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50820P355728  fgenesh1_pg.C_scaffold_13706000001  234     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51162P358125  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000060  310     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55743P390190  fgenesh1_pg.C_scaffold_14643000001  192     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50826P355772  fgenesh1_pg.C_scaffold_14817000001  272     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55746P390212  fgenesh1_pg.C_scaffold_14862000001  156     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55748P390223  fgenesh1_pg.C_scaffold_15003000001  318     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51125P357865  fgenesh1_pg.C_scaffold_152000046  58     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54360P380508  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000009  1     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51122P357843  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000061  27     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  265     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  313     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50989P356910  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000001  141     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50087P350601  fgenesh1_pg.C_scaffold_182000011  287     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54459P381205  fgenesh1_pg.C_scaffold_1830000001  138     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50914P356386  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000017  274     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55769P390371  fgenesh1_pg.C_scaffold_19024000001  8     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55777P390427  fgenesh1_pg.C_scaffold_20074000001  4     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50074P350508  fgenesh1_pg.C_scaffold_202000034  257     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50872P356094  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000013  83     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50840P355873  fgenesh1_pg.C_scaffold_20594000001  302     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54553P381861  fgenesh1_pg.C_scaffold_2091000002  327     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54555P381878  fgenesh1_pg.C_scaffold_2092000002  220     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54601P382195  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000011  277     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54605P382224  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000020  363     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54612P382275  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000014  354     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54613P382279  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000016  256     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50519P353621  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000004  285     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54153P379058  fgenesh1_pg.C_scaffold_239000016  327     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54672P382695  fgenesh1_pg.C_scaffold_2459000001  285     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55528P388687  fgenesh1_pg.C_scaffold_2546000001  37     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54052P378354  fgenesh1_pg.C_scaffold_258000009  105     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54055P378373  fgenesh1_pg.C_scaffold_262000002  162     



LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54719P383026  fgenesh1_pg.C_scaffold_269000012  270     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54159P379100  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000001  329     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54817P383712  fgenesh1_pg.C_scaffold_340000004  108     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54894P384247  fgenesh1_pg.C_scaffold_390000006  247     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54910P384359  fgenesh1_pg.C_scaffold_4044000001  277     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55569P388974  fgenesh1_pg.C_scaffold_4140000001  240     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54939P384561  fgenesh1_pg.C_scaffold_4287000001  106     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54952P384654  fgenesh1_pg.C_scaffold_431000002  234     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55415P387898  fgenesh1_pg.C_scaffold_4838000001  293     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55011P385067  fgenesh1_pg.C_scaffold_484000002  51     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55416P387903  fgenesh1_pg.C_scaffold_4841000001  193     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50780P355450  fgenesh1_pg.C_scaffold_5044000001  346     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  251     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55610P389259  fgenesh1_pg.C_scaffold_5274000001  325     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55613P389281  fgenesh1_pg.C_scaffold_5383000001  335     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55065P385443  fgenesh1_pg.C_scaffold_556000004  37     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55125P385864  fgenesh1_pg.C_scaffold_6612000002  12     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55142P385987  fgenesh1_pg.C_scaffold_691000004  248     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55664P389639  fgenesh1_pg.C_scaffold_7274000001  162     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55669P389672  fgenesh1_pg.C_scaffold_7558000001  9     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55468P388266  fgenesh1_pg.C_scaffold_758000002  278     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55673P389701  fgenesh1_pg.C_scaffold_7808000001  334     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55234P386629  fgenesh1_pg.C_scaffold_851000002  273     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51431P360008  fgenesh1_pg.C_scaffold_86000138  271     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50811P355667  fgenesh1_pg.C_scaffold_9498000001  292     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53350P373440  fgenesh1_pm.C_LG_IV000250  152     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53234P372628  fgenesh1_pm.C_LG_V000242 98     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51342P359381  fgenesh1_pm.C_scaffold_117000015  280     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51144P357999  fgenesh1_pm.C_scaffold_149000005  63     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  204     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55203P386408  fgenesh1_pm.C_scaffold_787000001  281     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  135  AT1G58025   DNA binding 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43122P301848  fgenesh4_pg.C_LG_I001329  294     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43127P301886  fgenesh4_pg.C_LG_I001357  276     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12635P088441  fgenesh4_pg.C_LG_I002379  13  AT5G14010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43203P302421  fgenesh4_pg.C_LG_I003127  169     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43252P302763  fgenesh4_pg.C_LG_II001279  322     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13127P091885  fgenesh4_pg.C_LG_II001801  12  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43267P302866  fgenesh4_pg.C_LG_II001866  216     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 167  AT1G67623   F‐box family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 16  AT5G55150   F‐box family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 12  AT5G38400   unknown protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13903P097321  fgenesh4_pg.C_LG_IX000137 272  AT1G75860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G20100.1) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14049P098337  fgenesh4_pg.C_LG_IX001063 13  AT1G51405   myosin‐related 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14093P098646  fgenesh4_pg.C_LG_IX001364 1  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14313P100189  fgenesh4_pg.C_LG_V001181 155  AT5G14270   ATBET9 (ARABIDOPSIS THALIANA BROMODOMAIN AND EXTRATERMINAL DOMAIN PROTEIN 9); DNA binding 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43534P304734  fgenesh4_pg.C_LG_VI000090 343     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43551P304855  fgenesh4_pg.C_LG_VI000712 57  AT3G24255   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G23910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43499.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14732P103120  fgenesh4_pg.C_LG_VI001880 49  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  59  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14805P103629  fgenesh4_pg.C_LG_VII000307  95  AT5G46730   glycine‐rich protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15190P106327  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001221  27  AT1G14750   SDS (SOLO DANCERS) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15199P106391  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001276  317  AT3G29785   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67882.1) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15235P106642  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001460  7  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15271P106891  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001643  17  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43634P305437  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001696  223     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15341P107383  fgenesh4_pg.C_LG_X000141  245  AT1G09600   protein kinase family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 14  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15722P110049  fgenesh4_pg.C_LG_XI000178 36     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 198     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15797P110576  fgenesh4_pg.C_LG_XI000709 299  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15952P111658  fgenesh4_pg.C_LG_XII000484  2  AT3G02550   LBD41 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 41) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43811P306677  fgenesh4_pg.C_LG_XII000533  169     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43817P306719  fgenesh4_pg.C_LG_XII000563  322     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43843P306899  fgenesh4_pg.C_LG_XII001089  351     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16231P113614  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669  68  AT4G02270   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43870P307086  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001007  274     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16325P114273  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000167  153  AT2G26180   IQD6 (IQ‐domain 6); calmodulin binding 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43952P307659  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000267  222     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43990P307926  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000554  357     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43999P307988  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000641  274  AT4G19610   RNA binding 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44043P308301  fgenesh4_pg.C_LG_XV000958  90     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44061P308426  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000804  3     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44069P308481  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000860  84     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  215     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16769P117380  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000074  200     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16773P117407  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000084  192     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44117P308819  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000037  128     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44127P308883  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000112  318     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16847P117926  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000119  148  AT1G16180   TMS membrane family protein / tumour differentially expressed (TDE) family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44137P308955  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000273  274     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44158P309102  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000764  338     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44204P309422  fgenesh4_pg.C_scaffold_10566000001  26     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44230P309610  fgenesh4_pg.C_scaffold_11136000001  2     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34759P243308  fgenesh4_pg.C_scaffold_11303000001  5     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44242P309692  fgenesh4_pg.C_scaffold_11350000001  22     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44244P309705  fgenesh4_pg.C_scaffold_11410000001  281     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44250P309744  fgenesh4_pg.C_scaffold_11458000001  293     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44277P309936  fgenesh4_pg.C_scaffold_11732000001  81     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34813P243689  fgenesh4_pg.C_scaffold_118000009  1  AT5G46790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17870.1); similar to Streptomyces cyclase/dehydrase family protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65631.1); contains InterPro domain Streptomyces 
cyclase/dehydrase (InterPro:IPR005031) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44287P310005  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000001  301     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34857P243999  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000023  1  AT4G03500   ankyrin repeat family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44344P310402  fgenesh4_pg.C_scaffold_12384000001  342     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44350P310444  fgenesh4_pg.C_scaffold_12475000001  247     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44356P310489  fgenesh4_pg.C_scaffold_12549000001  319  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34952P244658  fgenesh4_pg.C_scaffold_12554000001  2  AT5G46760   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  320  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 



LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44393P310747  fgenesh4_pg.C_scaffold_132000046  239     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44416P310912  fgenesh4_pg.C_scaffold_13493000001  225     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35134P245937  fgenesh4_pg.C_scaffold_1370000002  269  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44457P311196  fgenesh4_pg.C_scaffold_13821000001  219     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44480P311360  fgenesh4_pg.C_scaffold_14291000001  175     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44492P311439  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000042  81     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  252     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44533P311727  fgenesh4_pg.C_scaffold_150000060  290     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35292P247043  fgenesh4_pg.C_scaffold_15002000001  281  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  288     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44613P312290  fgenesh4_pg.C_scaffold_1596000001  278     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44635P312441  fgenesh4_pg.C_scaffold_16391000001  146     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35532P248723  fgenesh4_pg.C_scaffold_16616000001  306  AT5G47260   ATP binding / GTP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  232     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44687P312809  fgenesh4_pg.C_scaffold_17101000001  266     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35625P249372  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000002  231  AT4G03060   AOP2 (ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING 2); oxidoreductase 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44705P312932  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000015  323     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  139  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44708P312952  fgenesh4_pg.C_scaffold_17347000001  303     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44711P312974  fgenesh4_pg.C_scaffold_17443000001  242     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35653P249567  fgenesh4_pg.C_scaffold_1770000002  14  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  319     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44732P313119  fgenesh4_pg.C_scaffold_17747000001  138     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44761P313323  fgenesh4_pg.C_scaffold_181000030  304     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44785P313493  fgenesh4_pg.C_scaffold_1853000001  306     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44790P313526  fgenesh4_pg.C_scaffold_186000020  312     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44811P313675  fgenesh4_pg.C_scaffold_18904000001  6     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44819P313731  fgenesh4_pg.C_scaffold_19040000001  196     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  2     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35864P251046  fgenesh4_pg.C_scaffold_1943000001  191  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35866P251061  fgenesh4_pg.C_scaffold_19450000001  320  AT1G13080   CYP71B2 (CYTOCHROME P450 71B2); oxygen binding 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35884P251187  fgenesh4_pg.C_scaffold_1956000002  54  AT4G25680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49475.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44899P314292  fgenesh4_pg.C_scaffold_20314000001  326     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  292     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44942P314590  fgenesh4_pg.C_scaffold_21176000001  35     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44951P314652  fgenesh4_pg.C_scaffold_2123000001  2     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36112P252780  fgenesh4_pg.C_scaffold_21606000001  330  AT5G60210   cytoplasmic linker protein‐related 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36113P252787  fgenesh4_pg.C_scaffold_21609000001  53  AT5G09360   LAC14 (laccase 14); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  127     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45010P315065  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000001  277     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45019P315128  fgenesh4_pg.C_scaffold_2206000001  260     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  211     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45101P315704  fgenesh4_pg.C_scaffold_246000003  214     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45142P315990  fgenesh4_pg.C_scaffold_258000008  300     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36433P255028  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000106  148  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36495P255464  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000005  121  AT1G01790   KEA1 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45198P316385  fgenesh4_pg.C_scaffold_298000008  158     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  12     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45309P317159  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000002  300     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45319P317230  fgenesh4_pg.C_scaffold_3916000001  282     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45327P317286  fgenesh4_pg.C_scaffold_397000003  123     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  321     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45466P318257  fgenesh4_pg.C_scaffold_487000006  88     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36955P258684  fgenesh4_pg.C_scaffold_507000003  318  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36974P258815  fgenesh4_pg.C_scaffold_5236000001  357  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  285  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  309     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37006P259038  fgenesh4_pg.C_scaffold_5555000001  66  AT4G02850   phenazine biosynthesis PhzC/PhzF family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45534P318733  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000102  198     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  2     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45578P319044  fgenesh4_pg.C_scaffold_628000003  42     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37167P260163  fgenesh4_pg.C_scaffold_6458000001  177  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37176P260229  fgenesh4_pg.C_scaffold_6502000001  262  AT1G22120   unknown protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45622P319349  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000059  8     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45662P319628  fgenesh4_pg.C_scaffold_708000001  23     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37330P261304  fgenesh4_pg.C_scaffold_7209000001  339  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45701P319905  fgenesh4_pg.C_scaffold_7459000001  7     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45702P319908  fgenesh4_pg.C_scaffold_7460000001  233     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45720P320035  fgenesh4_pg.C_scaffold_7653000001  362     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37399P261788  fgenesh4_pg.C_scaffold_7945000001  274  AT1G69190   2‐amino‐4‐hydroxy‐6‐hydroxymethyldihydropteridine diphosphokinase/ dihydropteroate synthase 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  260  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45820P320735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8756000001  114     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45829P320799  fgenesh4_pg.C_scaffold_8861000001  152     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  352  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45902P321312  fgenesh4_pg.C_scaffold_9977000001  132     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS17961P125724  fgenesh4_pm.C_LG_XV000143  1  AT2G37360   ABC transporter family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37672P263701  fgenesh4_pm.C_scaffold_142000032  6  AT1G60500   dynamin family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18274P127914  grail3.0002043301  16  AT2G32100   OFP16 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18667P130663  grail3.0007009001  30  AT5G21170   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐2 subunit 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53958P377696  grail3.0008045001  44     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46042P322294  grail3.0011030901  218     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53003P371013  grail3.0011036601  108     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19601P137203  grail3.0024036901  156  AT3G57500   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO19376.1) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20266P141860  grail3.0053010201  278  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20339P142369  grail3.0058011101  4  AT2G01570   RGA1 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  243     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20614P144294  grail3.0085002501  32  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52648P368525  grail3.0109006901  201     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51327P359276  grail3.0119000601  358     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  315     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46197P323373  grail3.0214000101  262     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46210P323468  grail3.0252000901  250     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46211P323476  grail3.0272000101  312     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  266     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38486P269399  grail3.1183000101  314  AT5G66310   kinesin motor family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55328P387283  grail3.13360000101  65     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55351P387449  grail3.17043000101  53     



LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55355P387476  grail3.17624000101  341     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54654P382570  grail3.2349000201  247     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50530P353699  grail3.2541000301  202     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46262P323830  grail3.2542000101  65     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46267P323869  grail3.3793000201  35     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55396P387759  grail3.3832000101  17     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46269P323881  grail3.3998000101  223     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  314     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  86     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46282P323974  grail3.5371000101  23     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46283P323979  grail3.5371000401  187     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55430P387999  grail3.6296000201  250     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38849P271938  grail3.8599000101  38     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55451P388149  grail3.8620000101  67     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46309P324163  gw1.10258.1.13     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46369P324582  gw1.1160.2.1  42     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46372P324602  gw1.1164.1.1  213     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46403P324818  gw1.119.37.1  328     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46458P325203  gw1.124.174.1226     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46561P325922  gw1.1349.5.1  43  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39398P275784  gw1.137.197.124  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46604P326223  gw1.137.237.1335     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46609P326260  gw1.1375.1.1  315     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46613P326288  gw1.1394.1.1  334     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46625P326369  gw1.140.347.1167  AT1G30760   FAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  135  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46774P327414  gw1.159.76.1  334     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46809P327660  gw1.166.1.1  32     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46815P327704  gw1.16697.1.127     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46872P328102  gw1.17214.1.1180     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46891P328235  gw1.1755.1.1  166     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46899P328290  gw1.1770.1.1  177     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  4  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46970P328788  gw1.190.14.1  340     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46980P328856  gw1.193.107.1296     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40088P280613  gw1.205.68.1  207  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47034P329235  gw1.2058.1.1  77     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47133P329929  gw1.230.2.1  272     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47137P329955  gw1.2321.5.1  235  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47146P330020  gw1.235.4.1  205     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40266P281862  gw1.245.3.1  45  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47264P330846  gw1.282.5.1  344     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47306P331136  gw1.309.24.1  337     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47328P331295  gw1.327.5.1  325  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47333P331327  gw1.335.1.1  25     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40660P284618  gw1.372.18.1  306  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47406P331838  gw1.390.16.1  221     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47407P331846  gw1.390.17.1  277     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40755P285284  gw1.40.540.1  250  AT4G31940   CYP82C4 (cytochrome P450 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47463P332240  gw1.41.620.1  225     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40926P286476  gw1.436.1.1  110  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40930P286505  gw1.438.1.1  182  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47518P332622  gw1.44.601.1  279     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47534P332735  gw1.447.1.1  364     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47535P332743  gw1.4476.1.1  327     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41006P287042  gw1.449.6.1  281  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47580P333057  gw1.511.3.1  158     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47604P333218  gw1.5562.1.1  289     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  315  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47721P334038  gw1.6716.1.1  90     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47784P334479  gw1.7565.1.1  271     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47851P334950  gw1.8224.1.1  273     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47860P335008  gw1.8324.2.1  140     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47866P335049  gw1.843.1.1  266     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41619P291332  gw1.8777.2.1  122  AT5G43370   PHT2 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47927P335478  gw1.903.1.1  209     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41657P291595  gw1.906.3.1  207  AT4G32650   ATKC1 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47958P335693  gw1.952.1.1  3  AT3G25830   ATTPS‐CIN (TERPENE SYNTHASE‐LIKE SEQUENCE‐1 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21062P147432  gw1.I.2062.1  19  AT5G49700   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48031P336209  gw1.I.238.1  294     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  284     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21756P152291  gw1.I.8997.1  15  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21832P152820  gw1.I.9674.1  62  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48285P337984  gw1.II.2743.1  245  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48295P338054  gw1.II.3077.1  291  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22228P155594  gw1.II.3876.1  12  AT1G47655   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  100     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22374P156615  gw1.III.1024.1 1  AT1G12380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49735.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79336.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO16969.1); contains InterPro domain Actin‐binding FH2 (InterPro:IPR015425) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22410P156868  gw1.III.1280.1 131  AT3G06470   GNS1/SUR4 membrane family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22541P157785  gw1.III.2187.1 319  AT2G43580   chitinase 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22753P159267  gw1.IV.1348.1 90  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS23642P165489  gw1.V.227.1  17  AT1G21340   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  250  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48868P342068  gw1.VII.1903.1  184     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  266  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  313  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48890P342219  gw1.VII.2362.1  227     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24862P174033  gw1.VIII.1992.1  2  AT4G14465   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25121P175844  gw1.VIII.996.1 211  AT1G69560   MYB105 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25394P177757  gw1.X.372.1  4  AT3G25700   chloroplast nucleoid DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  325     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49184P344278  gw1.XI.1582.1 227     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49199P344383  gw1.XI.178.1  358     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26335P184345  gw1.XIII.1835.1  228  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26528P185690  gw1.XIII.62.1  187  AT1G27410   DNA cross‐link repair protein‐related 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49510P346561  gw1.XIV.337.1 184     



LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49530P346697  gw1.XIV.378.1 43     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 4  AT1G03470   kinase interacting family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26874P188117  gw1.XIV.4244.1  177  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26894P188252  gw1.XIV.670.1 21  AT1G78110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61735.1) 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49579P347043  gw1.XIX.1044.1  184     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49609P347254  gw1.XIX.1422.1  289     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49689P347814  gw1.XIX.471.1 341     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49712P347975  gw1.XIX.907.1 288     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27565P192954  gw1.XVI.2146.1  33  AT5G06470   glutaredoxin family protein 
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49853P348963  gw1.XVI.2951.1  113     
LF  LF1447  1447  14  6  27.4948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27824P194762  gw1.XVII.278.1  188  AT1G28220   ATPUP3 (Arabidopsis thaliana purine permease 3); purine transmembrane transporter 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29061P203423  estExt_fgenesh4_pg.C_770103  58  AT5G49120   senescence‐associated protein‐related 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41905P293329  estExt_fgenesh4_pm.C_400096  330  AT2G26560   PLA2A 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04172P029199  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0449  38  AT1G14980   CPN10 (CHAPERONIN 10) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28224P197566  estExt_Genewise1_v1.C_1180106  150  AT1G32450   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04975P034821  eugene3.00002454  1  AT3G25500   AHF1 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05097P035677  eugene3.00010257  2  AT2G40030   ATNRPD1B 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53985P377886  eugene3.00010312  351     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05252P036762  eugene3.00011125  60  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05278P036942  eugene3.00011304  359  AT1G60640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68771.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93752.1); contains domain C2H2 and C2HC 
zinc fingers (SSF57667) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05418P037922  eugene3.00012304  117  AT2G45470   FLA8 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41991P293932  eugene3.00012562  146     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05504P038528  eugene3.00012815  84     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53760P376311  eugene3.00012988  358     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05609P039260  eugene3.00020250  155  AT1G75640   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05705P039930  eugene3.00020682  431  AT1G21460   nodulin MtN3 family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05860P041020  eugene3.00021328  393  AT3G09510   nucleic acid binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53561P374914  eugene3.00030003  281     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06194P043354  eugene3.00030892  319  AT4G22810   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42054P294377  eugene3.00031696  7     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06606P046237  eugene3.00040730  370  AT5G19820   EMB2734 (EMBRYO DEFECTIVE 2734); lyase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42081P294563  eugene3.00041103  304     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06798P047585  eugene3.00050186  210  AT5G06920   FLA21 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 21 PRECURSOR) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53271P372890  eugene3.00050491  43     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07466P052258  eugene3.00061239  2  AT5G35110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46490.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80242.1) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53083P371574  eugene3.00061349  340     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07524P052663  eugene3.00061480  52  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07813P054688  eugene3.00070621  424  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  395  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08100P056698  eugene3.00080557  253  AT5G59720   HSP18.2 (HEAT SHOCK PROTEIN 18.2) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08168P057172  eugene3.00080894  255  AT1G10380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G17350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40998.1); contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08284P057983  eugene3.00081443  453  AT1G05420   OFP12 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08381P058665  eugene3.00081917  389  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08464P059244  eugene3.00090306  37  AT5G03890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10120.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62766.1) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08643P060499  eugene3.00091141  24  AT3G57270   BG1 (BETA‐1 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08873P062105  eugene3.00100833  51  AT3G05980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19340.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75979.1) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08969P062777  eugene3.00101244  25  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  4  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09220P064537  eugene3.00110032  126  AT5G45480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45470.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09669P067679  eugene3.00120312  1     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09716P068007  eugene3.00120494  32  AT5G23100   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G25640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67994.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10294P072057  eugene3.00130976  216  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52282P365963  eugene3.00131064  38     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10466P073259  eugene3.00140169  3  AT1G58250   SAB (SABRE) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10487P073403  eugene3.00140262  46  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42329P296298  eugene3.00141315  88     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10902P076312  eugene3.00150292  16  AT2G40730   HEAT repeat‐containing protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52081P364560  eugene3.00150444  29     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10941P076586  eugene3.00150479  181  AT4G12650   endomembrane protein 70 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42370P296589  eugene3.00150931  1     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11067P077465  eugene3.00150977  63  AT4G19830   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42378P296644  eugene3.00160059  223     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11576P081029  eugene3.00170081  4     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51858P362999  eugene3.00170387  130     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51823P362750  eugene3.00180076  396     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51819P362724  eugene3.00180084  399     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51818P362715  eugene3.00180095  266     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51795P362554  eugene3.00180224  285     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  351  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11823P082757  eugene3.00180718  203  AT2G35010   ATO1 (ARABIDOPSIS THIOREDOXIN O1) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42436P297047  eugene3.00190115  386     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42437P297056  eugene3.00190116  426     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42443P297098  eugene3.00190178  384     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42472P297300  eugene3.00191030  299     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  210  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29580P207058  eugene3.00400252  10  AT4G15890   binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29735P208141  eugene3.00440177  2  AT4G33990   EMB2758 (EMBRYO DEFECTIVE 2758) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29760P208316  eugene3.00440261  86  AT4G00890   proline‐rich family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51439P360066  eugene3.00820090  213     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51384P359679  eugene3.00880112  258     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30277P211933  eugene3.01180059  10  AT1G08070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42582P298072  eugene3.01320040  197     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51187P358300  eugene3.01400093  145     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30764P215346  eugene3.01490044  6  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51128P357885  eugene3.01500068  396     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30785P215493  eugene3.01500080  6  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30811P215672  eugene3.01530019  294  AT5G58520   protein kinase family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42630P298404  eugene3.01570011  45     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51028P357187  eugene3.01680051  324     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50908P356347  eugene3.01900009  238     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  419     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54568P381964  eugene3.02130006  320     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42720P299039  eugene3.02170005  83     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54016P378102  eugene3.02250007  291     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54144P378995  eugene3.02290005  295     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  314     



LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31320P219236  eugene3.02430009  158  AT3G43480   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G43470.1) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  401     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42742P299191  eugene3.02460008  44     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42756P299288  eugene3.02640005  352     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  198  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42781P299465  eugene3.03160004  124     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31472P220300  eugene3.03410001  433  AT3G07040   RPM1 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42792P299539  eugene3.03440006  379     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31499P220490  eugene3.03720001  452  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31500P220500  eugene3.03720002  446  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31501P220504  eugene3.03720004  322  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31506P220542  eugene3.03760001  7     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31508P220550  eugene3.03780002  242  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  324     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31572P221002  eugene3.04250002  24  AT2G19620   Ndr family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54088P378606  eugene3.04760001  261     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31622P221352  eugene3.05070002  11  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31653P221566  eugene3.05850001  56  AT3G60120   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42831P299817  eugene3.06080003  453     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55092P385633  eugene3.06140003  448     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54095P378656  eugene3.06290001  338     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55118P385819  eugene3.06450004  393     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42843P299896  eugene3.07360002  253     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42855P299982  eugene3.08680001  425     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55274P386909  eugene3.09370001  169     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55276P386921  eugene3.09420002  123     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31945P223614  eugene3.09770002  119  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31967P223766  eugene3.100440001  3  AT1G69295   beta‐1 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42883P300176  eugene3.10930001  6  AT1G67020   unknown protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  20     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32160P225114  eugene3.115140001  280  AT4G18160   KCO6 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32370P226584  eugene3.131390001  4     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42901P300303  eugene3.13320002  200     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  393     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42907P300346  eugene3.13940001  327     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  320  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32536P227752  eugene3.14490002  6     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42913P300386  eugene3.14730001  351     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32661P228625  eugene3.15460003  96  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50453P353158  eugene3.156020001  75     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32693P228849  eugene3.156720001  1  AT4G18260   cytochrome B561‐related 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32845P229914  eugene3.16960005  1  AT1G76810   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50467P353260  eugene3.172110001  340     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54458P381196  eugene3.183090001  353     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54465P381244  eugene3.18580001  84     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50481P353354  eugene3.19000002  15     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33135P231939  eugene3.19910001  3  AT2G32440   KAO2 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42953P300667  eugene3.199280001  15     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  6     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54532P381712  eugene3.20240002  1     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50492P353435  eugene3.205170001  358     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33286P233001  eugene3.215590001  271  AT1G21640   NADK2 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42959P300712  eugene3.216000001  378     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  3  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33710P235968  eugene3.30070001  411  AT4G02720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22538.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ68232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF926 
(InterPro:IPR009269) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33993P237951  eugene3.34120002  5  AT1G80930   MIF4G domain‐containing protein / MA3 domain‐containing protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42984P300887  eugene3.36590001  429     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42988P300911  eugene3.37000001  83     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34056P238386  eugene3.37380001  61     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43004P301028  eugene3.42260001  42     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43007P301048  eugene3.42720001  271     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34139P238970  eugene3.44060002  398  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50597P354172  eugene3.47080001  267     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43025P301173  eugene3.49930001  378     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43032P301218  eugene3.53150001  207     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55059P385404  eugene3.54440001  391     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34296P240072  eugene3.58420001  174  AT4G35790   ATPLDDELTA 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34328P240294  eugene3.61940001  163  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34330P240308  eugene3.62080001  70  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34348P240436  eugene3.63730001  2  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34546P241822  eugene3.87550001  84     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55251P386747  eugene3.88010001  1     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53949P377630  fgenesh1_pg.C_LG_I001082  399     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50347P352420  fgenesh1_pg.C_LG_I001300  365     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53859P377000  fgenesh1_pg.C_LG_I001918  16     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50331P352307  fgenesh1_pg.C_LG_I003237  330     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53606P375230  fgenesh1_pg.C_LG_II002131  366     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50320P352231  fgenesh1_pg.C_LG_III000019 25     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53545P374808  fgenesh1_pg.C_LG_III000081 311     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53534P374725  fgenesh1_pg.C_LG_III000148 390     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 421     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53494P374448  fgenesh1_pg.C_LG_III000461 3     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53293P373039  fgenesh1_pg.C_LG_IV001384 19     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52824P369755  fgenesh1_pg.C_LG_IX001224 235     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52822P369747  fgenesh1_pg.C_LG_IX001293 308     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53154P372069  fgenesh1_pg.C_LG_VI000129 362     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53040P371268  fgenesh1_pg.C_LG_VII000247  441     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53008P371048  fgenesh1_pg.C_LG_VII000768  384     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52964P370737  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000072  1     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52789P369513  fgenesh1_pg.C_LG_X000024  273     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52772P369396  fgenesh1_pg.C_LG_X000115  11     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52550P367840  fgenesh1_pg.C_LG_XI001146 452     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50239P351664  fgenesh1_pg.C_LG_XII000551  186     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  350     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52292P366033  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001018  7     



LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52234P365628  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000023  231     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  236     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51711P361968  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000232  226     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51677P361728  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000514  192     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52084P364580  fgenesh1_pg.C_LG_XV000385  302     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52024P364160  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000410  16     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  347     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51951P363648  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000969  13     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51861P363019  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000397  426     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51826P362774  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000082  6     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51797P362568  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000222  380     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51762P362321  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000617  333     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54208P379443  fgenesh1_pg.C_scaffold_1055000003  1     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  247     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55473P388302  fgenesh1_pg.C_scaffold_1098000002  107     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50812P355672  fgenesh1_pg.C_scaffold_10985000001  393     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55714P389986  fgenesh1_pg.C_scaffold_11227000001  366     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50817P355709  fgenesh1_pg.C_scaffold_11572000001  232     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51347P359417  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000035  210     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51346P359412  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000054  415     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51307P359136  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000040  394     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51304P359118  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000100  331     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54283P379973  fgenesh1_pg.C_scaffold_1223000001  13     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55727P390076  fgenesh1_pg.C_scaffold_12891000001  410     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55730P390100  fgenesh1_pg.C_scaffold_13073000001  334     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51200P358393  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000059  90     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50820P355728  fgenesh1_pg.C_scaffold_13706000001  301     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  202     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51162P358125  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000060  407     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55743P390190  fgenesh1_pg.C_scaffold_14643000001  244     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50826P355772  fgenesh1_pg.C_scaffold_14817000001  353     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55746P390212  fgenesh1_pg.C_scaffold_14862000001  208     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55748P390223  fgenesh1_pg.C_scaffold_15003000001  417     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51125P357865  fgenesh1_pg.C_scaffold_152000046  75     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54360P380508  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000009  1     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51122P357843  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000061  28     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  340     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55347P387421  fgenesh1_pg.C_scaffold_1645000001  401     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51005P357026  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000010  392     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  409     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50989P356910  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000001  185     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50087P350601  fgenesh1_pg.C_scaffold_182000011  376     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54459P381205  fgenesh1_pg.C_scaffold_1830000001  172     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  372     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50914P356386  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000017  361     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55769P390371  fgenesh1_pg.C_scaffold_19024000001  9     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55511P388568  fgenesh1_pg.C_scaffold_1924000001  402     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50883P356168  fgenesh1_pg.C_scaffold_200000007  433     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55777P390427  fgenesh1_pg.C_scaffold_20074000001  5     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50074P350508  fgenesh1_pg.C_scaffold_202000034  328     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50872P356094  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000013  114     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50840P355873  fgenesh1_pg.C_scaffold_20594000001  392     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54553P381861  fgenesh1_pg.C_scaffold_2091000002  429     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54555P381878  fgenesh1_pg.C_scaffold_2092000002  284     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54601P382195  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000011  358     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54605P382224  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000020  470     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54612P382275  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000014  463     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54613P382279  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000016  331     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50519P353621  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000004  367     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54153P379058  fgenesh1_pg.C_scaffold_239000016  417     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54672P382695  fgenesh1_pg.C_scaffold_2459000001  376     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55528P388687  fgenesh1_pg.C_scaffold_2546000001  52     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54052P378354  fgenesh1_pg.C_scaffold_258000009  134     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54055P378373  fgenesh1_pg.C_scaffold_262000002  206     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54719P383026  fgenesh1_pg.C_scaffold_269000012  359     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54158P379094  fgenesh1_pg.C_scaffold_296000004  57     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54159P379100  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000001  435     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54817P383712  fgenesh1_pg.C_scaffold_340000004  138     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54894P384247  fgenesh1_pg.C_scaffold_390000006  326     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54910P384359  fgenesh1_pg.C_scaffold_4044000001  365     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55569P388974  fgenesh1_pg.C_scaffold_4140000001  314     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54939P384561  fgenesh1_pg.C_scaffold_4287000001  142     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54952P384654  fgenesh1_pg.C_scaffold_431000002  317     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55001P384995  fgenesh1_pg.C_scaffold_4733000001  298     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55415P387898  fgenesh1_pg.C_scaffold_4838000001  379     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55011P385067  fgenesh1_pg.C_scaffold_484000002  61     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55416P387903  fgenesh1_pg.C_scaffold_4841000001  250     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50780P355450  fgenesh1_pg.C_scaffold_5044000001  452     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55040P385270  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000001  359     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  327     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55610P389259  fgenesh1_pg.C_scaffold_5274000001  416     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55613P389281  fgenesh1_pg.C_scaffold_5383000001  427     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55065P385443  fgenesh1_pg.C_scaffold_556000004  47     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55125P385864  fgenesh1_pg.C_scaffold_6612000002  16     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55142P385987  fgenesh1_pg.C_scaffold_691000004  318     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55664P389639  fgenesh1_pg.C_scaffold_7274000001  226     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55669P389672  fgenesh1_pg.C_scaffold_7558000001  14     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55468P388266  fgenesh1_pg.C_scaffold_758000002  373     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51488P360403  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000022  244     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55673P389701  fgenesh1_pg.C_scaffold_7808000001  436     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55234P386629  fgenesh1_pg.C_scaffold_851000002  362     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51431P360008  fgenesh1_pg.C_scaffold_86000138  346     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50811P355667  fgenesh1_pg.C_scaffold_9498000001  382     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55281P386959  fgenesh1_pg.C_scaffold_955000001  372     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55700P389892  fgenesh1_pg.C_scaffold_9722000001  3     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53350P373440  fgenesh1_pm.C_LG_IV000250  192     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53234P372628  fgenesh1_pm.C_LG_V000242 119     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51342P359381  fgenesh1_pm.C_scaffold_117000015  364     



LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51225P358564  fgenesh1_pm.C_scaffold_134000007  267     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51144P357999  fgenesh1_pm.C_scaffold_149000005  91     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  280     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55203P386408  fgenesh1_pm.C_scaffold_787000001  370     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43081P301561  fgenesh4_pg.C_LG_I000317  431     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  182  AT1G58025   DNA binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43122P301848  fgenesh4_pg.C_LG_I001329  390     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43126P301882  fgenesh4_pg.C_LG_I001356  374     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43127P301886  fgenesh4_pg.C_LG_I001357  356     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12635P088441  fgenesh4_pg.C_LG_I002379  13  AT5G14010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12697P088877  fgenesh4_pg.C_LG_I002741  129  AT2G33160   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43203P302421  fgenesh4_pg.C_LG_I003127  210     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43252P302763  fgenesh4_pg.C_LG_II001279  431     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13118P091822  fgenesh4_pg.C_LG_II001718  2  AT5G61910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G32910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68695.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989); contains InterPro domain Protein of unknown function GLTT (InterPro:IPR008165) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13127P091885  fgenesh4_pg.C_LG_II001801  13  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43267P302866  fgenesh4_pg.C_LG_II001866  278     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 215  AT1G67623   F‐box family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13273P092910  fgenesh4_pg.C_LG_III000009 152  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43326P303282  fgenesh4_pg.C_LG_III000196 165     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 28  AT5G55150   F‐box family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43377P303635  fgenesh4_pg.C_LG_IV000120 423     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 16  AT5G38400   unknown protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13903P097321  fgenesh4_pg.C_LG_IX000137 351  AT1G75860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G20100.1) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14049P098337  fgenesh4_pg.C_LG_IX001063 17  AT1G51405   myosin‐related 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 2  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14093P098646  fgenesh4_pg.C_LG_IX001364 1  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14313P100189  fgenesh4_pg.C_LG_V001181 194  AT5G14270   ATBET9 (ARABIDOPSIS THALIANA BROMODOMAIN AND EXTRATERMINAL DOMAIN PROTEIN 9); DNA binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43534P304734  fgenesh4_pg.C_LG_VI000090 452     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43551P304855  fgenesh4_pg.C_LG_VI000712 73  AT3G24255   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G23910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43499.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14732P103120  fgenesh4_pg.C_LG_VI001880 58  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  72  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14805P103629  fgenesh4_pg.C_LG_VII000307  118  AT5G46730   glycine‐rich protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15190P106327  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001221  38  AT1G14750   SDS (SOLO DANCERS) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15199P106391  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001276  417  AT3G29785   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67882.1) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15235P106642  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001460  8  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15271P106891  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001643  19  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43634P305437  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001696  301     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15308P107150  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001895  1  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15341P107383  fgenesh4_pg.C_LG_X000141  335  AT1G09600   protein kinase family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 15  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15722P110049  fgenesh4_pg.C_LG_XI000178 44     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15746P110218  fgenesh4_pg.C_LG_XI000333 36  AT3G19070   cell wall protein‐related 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 269     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15797P110576  fgenesh4_pg.C_LG_XI000709 398  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43781P306467  fgenesh4_pg.C_LG_XI000755 274     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43785P306494  fgenesh4_pg.C_LG_XI000873 265     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15952P111658  fgenesh4_pg.C_LG_XII000484  3  AT3G02550   LBD41 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 41) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43811P306677  fgenesh4_pg.C_LG_XII000533  223     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43817P306719  fgenesh4_pg.C_LG_XII000563  422     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43843P306899  fgenesh4_pg.C_LG_XII001089  458     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  6     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16231P113614  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669  93  AT4G02270   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16245P113711  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824  25  AT3G07250   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43870P307086  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001007  351     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16325P114273  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000167  199  AT2G26180   IQD6 (IQ‐domain 6); calmodulin binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43952P307659  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000267  290     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43990P307926  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000554  455     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43999P307988  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000641  357  AT4G19610   RNA binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16417P114919  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000950  354  AT1G09850   XBCP3 (XYLEM BARK CYSTEINE PEPTIDASE 3); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16566P115959  fgenesh4_pg.C_LG_XV000928  321  AT2G24840   AGL61; DNA binding / transcription factor 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44043P308301  fgenesh4_pg.C_LG_XV000958  113     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16675P116724  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000578  398  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44061P308426  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000804  3     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44069P308481  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000860  101     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  286     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16769P117380  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000074  265     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16773P117407  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000084  252     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44117P308819  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000037  163     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44127P308883  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000112  408     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16847P117926  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000119  189  AT1G16180   TMS membrane family protein / tumour differentially expressed (TDE) family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16857P117996  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000196  338     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44137P308955  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000273  351     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44158P309102  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000764  437     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44187P309306  fgenesh4_pg.C_scaffold_10288000001  417     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44204P309422  fgenesh4_pg.C_scaffold_10566000001  35     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44228P309590  fgenesh4_pg.C_scaffold_11117000001  446     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44230P309610  fgenesh4_pg.C_scaffold_11136000001  2     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34759P243308  fgenesh4_pg.C_scaffold_11303000001  5     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44242P309692  fgenesh4_pg.C_scaffold_11350000001  22     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44244P309705  fgenesh4_pg.C_scaffold_11410000001  369     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44250P309744  fgenesh4_pg.C_scaffold_11458000001  371     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44277P309936  fgenesh4_pg.C_scaffold_11732000001  100     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34813P243689  fgenesh4_pg.C_scaffold_118000009  1  AT5G46790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17870.1); similar to Streptomyces cyclase/dehydrase family protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65631.1); contains InterPro domain Streptomyces 
cyclase/dehydrase (InterPro:IPR005031) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44287P310005  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000001  395     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34857P243999  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000023  1  AT4G03500   ankyrin repeat family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44344P310402  fgenesh4_pg.C_scaffold_12384000001  447     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44350P310444  fgenesh4_pg.C_scaffold_12475000001  321     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44356P310489  fgenesh4_pg.C_scaffold_12549000001  417  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34952P244658  fgenesh4_pg.C_scaffold_12554000001  2  AT5G46760   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  414  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44393P310747  fgenesh4_pg.C_scaffold_132000046  323     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44416P310912  fgenesh4_pg.C_scaffold_13493000001  291     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44425P310970  fgenesh4_pg.C_scaffold_13534000001  353     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44427P310986  fgenesh4_pg.C_scaffold_13579000001  263     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35134P245937  fgenesh4_pg.C_scaffold_1370000002  347  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44457P311196  fgenesh4_pg.C_scaffold_13821000001  283     



LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44480P311360  fgenesh4_pg.C_scaffold_14291000001  226     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44492P311439  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000042  99     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  326     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44533P311727  fgenesh4_pg.C_scaffold_150000060  374     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35292P247043  fgenesh4_pg.C_scaffold_15002000001  363  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44541P311784  fgenesh4_pg.C_scaffold_15140000001  32     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  372     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35369P247577  fgenesh4_pg.C_scaffold_1559000001  159  AT5G63020   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44613P312290  fgenesh4_pg.C_scaffold_1596000001  352     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  136  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44635P312441  fgenesh4_pg.C_scaffold_16391000001  189     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35532P248723  fgenesh4_pg.C_scaffold_16616000001  405  AT5G47260   ATP binding / GTP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35556P248890  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000039  5  AT1G20920   DEAD box RNA helicase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  297     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44687P312809  fgenesh4_pg.C_scaffold_17101000001  345     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35625P249372  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000002  293  AT4G03060   AOP2 (ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING 2); oxidoreductase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44705P312932  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000015  425     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  180  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44708P312952  fgenesh4_pg.C_scaffold_17347000001  393     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44711P312974  fgenesh4_pg.C_scaffold_17443000001  306     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35638P249466  fgenesh4_pg.C_scaffold_17494000001  3  AT3G13490   OVA5 (OVULE ABORTION 5); ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35653P249567  fgenesh4_pg.C_scaffold_1770000002  14  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  414     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44732P313119  fgenesh4_pg.C_scaffold_17747000001  180     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44754P313274  fgenesh4_pg.C_scaffold_1799000001  456     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44761P313323  fgenesh4_pg.C_scaffold_181000030  392     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35711P249973  fgenesh4_pg.C_scaffold_18177000001  1  AT5G55960   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function UPF0118 (InterPro:IPR002549) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44785P313493  fgenesh4_pg.C_scaffold_1853000001  396     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44790P313526  fgenesh4_pg.C_scaffold_186000020  399     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35781P250464  fgenesh4_pg.C_scaffold_1877000003  1  AT4G32551   LUG 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44811P313675  fgenesh4_pg.C_scaffold_18904000001  6     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44819P313731  fgenesh4_pg.C_scaffold_19040000001  269     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  2     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35864P251046  fgenesh4_pg.C_scaffold_1943000001  249  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35866P251061  fgenesh4_pg.C_scaffold_19450000001  423  AT1G13080   CYP71B2 (CYTOCHROME P450 71B2); oxygen binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35884P251187  fgenesh4_pg.C_scaffold_1956000002  76  AT4G25680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49475.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44895P314259  fgenesh4_pg.C_scaffold_20247000001  286     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44899P314292  fgenesh4_pg.C_scaffold_20314000001  423     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  380     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44915P314400  fgenesh4_pg.C_scaffold_207000005  424     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44923P314457  fgenesh4_pg.C_scaffold_20716000001  328     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44940P314579  fgenesh4_pg.C_scaffold_2109000001  425     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44942P314590  fgenesh4_pg.C_scaffold_21176000001  45     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44951P314652  fgenesh4_pg.C_scaffold_2123000001  2     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44957P314694  fgenesh4_pg.C_scaffold_21304000001  429     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36112P252780  fgenesh4_pg.C_scaffold_21606000001  427  AT5G60210   cytoplasmic linker protein‐related 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36113P252787  fgenesh4_pg.C_scaffold_21609000001  66  AT5G09360   LAC14 (laccase 14); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36140P252980  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000028  241  AT1G70200   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  162     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45000P314999  fgenesh4_pg.C_scaffold_2189000001  369     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45010P315065  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000001  366     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36170P253187  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000028  6  AT5G46170   F‐box family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45019P315128  fgenesh4_pg.C_scaffold_2206000001  334     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36183P253276  fgenesh4_pg.C_scaffold_2211000001  7  AT1G43760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G40390.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA 
polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45047P315326  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000019  5     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45048P315333  fgenesh4_pg.C_scaffold_2283000001  106     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45061P315426  fgenesh4_pg.C_scaffold_2307000003  429     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  269     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45101P315704  fgenesh4_pg.C_scaffold_246000003  274     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45113P315786  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000008  449     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45142P315990  fgenesh4_pg.C_scaffold_258000008  394     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45156P316089  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000004  404     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  3  AT3G13820   F‐box family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36433P255028  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000106  192  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36436P255048  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000122  1  AT3G10010   DML2 (DEMETER‐LIKE 2); 4 iron 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36480P255359  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000368  2  AT5G62420   aldo/keto reductase family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36495P255464  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000005  159  AT1G01790   KEA1 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45198P316385  fgenesh4_pg.C_scaffold_298000008  207     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36623P256360  fgenesh4_pg.C_scaffold_3467000001  2  AT1G15780   protein binding / transcription cofactor 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  92     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45298P317085  fgenesh4_pg.C_scaffold_375000005  371     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45303P317115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3790000001  426     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  15     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45309P317159  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000002  398     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45319P317230  fgenesh4_pg.C_scaffold_3916000001  378     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45327P317286  fgenesh4_pg.C_scaffold_397000003  147     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45371P317594  fgenesh4_pg.C_scaffold_411000008  214     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45424P317963  fgenesh4_pg.C_scaffold_4497000002  384     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36918P258421  fgenesh4_pg.C_scaffold_4659000001  88  AT1G28420   HB‐1 (homeobox‐1); transcription factor 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  417     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45466P318257  fgenesh4_pg.C_scaffold_487000006  110     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36955P258684  fgenesh4_pg.C_scaffold_507000003  419  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36974P258815  fgenesh4_pg.C_scaffold_5236000001  466  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  374  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45507P318547  fgenesh4_pg.C_scaffold_5408000001  458     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  399     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37006P259038  fgenesh4_pg.C_scaffold_5555000001  83  AT4G02850   phenazine biosynthesis PhzC/PhzF family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  236     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45534P318733  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000102  251     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  2     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37099P259691  fgenesh4_pg.C_scaffold_626000003  347  AT4G03940   unknown protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45578P319044  fgenesh4_pg.C_scaffold_628000003  51     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37167P260163  fgenesh4_pg.C_scaffold_6458000001  238  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37176P260229  fgenesh4_pg.C_scaffold_6502000001  338  AT1G22120   unknown protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45622P319349  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000059  9     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37297P261074  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000221  207  AT2G15480   UGT73B5 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B5); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 



LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45662P319628  fgenesh4_pg.C_scaffold_708000001  26     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37330P261304  fgenesh4_pg.C_scaffold_7209000001  444  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45701P319905  fgenesh4_pg.C_scaffold_7459000001  7     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45702P319908  fgenesh4_pg.C_scaffold_7460000001  304     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45720P320035  fgenesh4_pg.C_scaffold_7653000001  470     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37399P261788  fgenesh4_pg.C_scaffold_7945000001  354  AT1G69190   2‐amino‐4‐hydroxy‐6‐hydroxymethyldihydropteridine diphosphokinase/ dihydropteroate synthase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37480P262355  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000113  193  AT4G36020   CSDP1 (COLD SHOCK DOMAIN PROTEIN 1); RNA binding / double‐stranded DNA binding / nucleic acid binding / single‐stranded DNA binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  342  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45820P320735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8756000001  147     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45829P320799  fgenesh4_pg.C_scaffold_8861000001  195     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  465  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45861P321024  fgenesh4_pg.C_scaffold_9358000001  427     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37581P263067  fgenesh4_pg.C_scaffold_9418000001  4     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45902P321312  fgenesh4_pg.C_scaffold_9977000001  165     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45903P321316  fgenesh4_pg.C_scaffold_9988000001  295     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45923P321459  fgenesh4_pm.C_LG_III000673  1  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS17961P125724  fgenesh4_pm.C_LG_XV000143  1  AT2G37360   ABC transporter family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37672P263701  fgenesh4_pm.C_scaffold_142000032  13  AT1G60500   dynamin family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18274P127914  grail3.0002043301  19  AT2G32100   OFP16 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18667P130663  grail3.0007009001  39  AT5G21170   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐2 subunit 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53958P377696  grail3.0008045001  52     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46042P322294  grail3.0011030901  271     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53003P371013  grail3.0011036601  132     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19144P134003  grail3.0015024001  179  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19601P137203  grail3.0024036901  206  AT3G57500   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO19376.1) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20266P141860  grail3.0053010201  370  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20339P142369  grail3.0058011101  5  AT2G01570   RGA1 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  310     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20614P144294  grail3.0085002501  38  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52648P368525  grail3.0109006901  258     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51327P359276  grail3.0119000601  457     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  409     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46181P323262  grail3.0150004801  80     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46197P323373  grail3.0214000101  334     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46210P323468  grail3.0252000901  319     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46211P323476  grail3.0272000101  402     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54975P384815  grail3.0447000401  384     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  347     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38464P269245  grail3.1043000101  1  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38486P269399  grail3.1183000101  412  AT5G66310   kinesin motor family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55328P387283  grail3.13360000101  80     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55351P387449  grail3.17043000101  61     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50691P354828  grail3.17206000201  170     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55355P387476  grail3.17624000101  444     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54654P382570  grail3.2349000201  317     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50530P353699  grail3.2541000301  261     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46262P323830  grail3.2542000101  83     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38721P271046  grail3.3134000101  1  AT1G67550   URE (UREASE); urease 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46267P323869  grail3.3793000201  36     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55396P387759  grail3.3832000101  25     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46269P323881  grail3.3998000101  292     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  408     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  107     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46282P323974  grail3.5371000101  24     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46283P323979  grail3.5371000401  235     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55430P387999  grail3.6296000201  319     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  342     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38849P271938  grail3.8599000101  48     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55451P388149  grail3.8620000101  84     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46309P324163  gw1.10258.1.13     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38923P272459  gw1.1081.8.1  357  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46369P324582  gw1.1160.2.1  49     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46372P324602  gw1.1164.1.1  279     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46403P324818  gw1.119.37.1  434     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46458P325203  gw1.124.174.1298     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46561P325922  gw1.1349.5.1  50  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39398P275784  gw1.137.197.135  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46604P326223  gw1.137.237.1438     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46609P326260  gw1.1375.1.1  418     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46613P326288  gw1.1394.1.1  430     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46625P326369  gw1.140.347.1217  AT1G30760   FAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46648P326535  gw1.145.1.1  162     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  175  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46774P327414  gw1.159.76.1  440     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46809P327660  gw1.166.1.1  46     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46815P327704  gw1.16697.1.129     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46872P328102  gw1.17214.1.1239     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46891P328235  gw1.1755.1.1  213     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46899P328290  gw1.1770.1.1  233     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39941P279585  gw1.185.69.1  403  AT5G39190   GLP2A (GERMIN‐LIKE PROTEIN 2A); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  6  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46970P328788  gw1.190.14.1  441     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46980P328856  gw1.193.107.1387     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40088P280613  gw1.205.68.1  273  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47034P329235  gw1.2058.1.1  89     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47133P329929  gw1.230.2.1  365     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47137P329955  gw1.2321.5.1  314  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47146P330020  gw1.235.4.1  263     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47157P330095  gw1.240.12.1  228     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40266P281862  gw1.245.3.1  57  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47264P330846  gw1.282.5.1  451     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47306P331136  gw1.309.24.1  440     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47328P331295  gw1.327.5.1  430  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47333P331327  gw1.335.1.1  30     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40660P284618  gw1.372.18.1  398  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47406P331838  gw1.390.16.1  286     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47407P331846  gw1.390.17.1  357     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40755P285284  gw1.40.540.1  333  AT4G31940   CYP82C4 (cytochrome P450 



LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47463P332240  gw1.41.620.1  288     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40926P286476  gw1.436.1.1  146  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40930P286505  gw1.438.1.1  242  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47518P332622  gw1.44.601.1  376     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47534P332735  gw1.447.1.1  471     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47535P332743  gw1.4476.1.1  427     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41006P287042  gw1.449.6.1  375  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47580P333057  gw1.511.3.1  203     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47604P333218  gw1.5562.1.1  370     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47628P333385  gw1.57.304.1  368     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47643P333489  gw1.573.3.1  385     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41228P288593  gw1.64.49.1  415  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  414  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47721P334038  gw1.6716.1.1  109     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47784P334479  gw1.7565.1.1  351     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47851P334950  gw1.8224.1.1  357     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47860P335008  gw1.8324.2.1  179     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47866P335049  gw1.843.1.1  353     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41619P291332  gw1.8777.2.1  162  AT5G43370   PHT2 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47927P335478  gw1.903.1.1  272     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41657P291595  gw1.906.3.1  279  AT4G32650   ATKC1 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47958P335693  gw1.952.1.1  3  AT3G25830   ATTPS‐CIN (TERPENE SYNTHASE‐LIKE SEQUENCE‐1 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21062P147432  gw1.I.2062.1  25  AT5G49700   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21073P147510  gw1.I.2183.1  173  AT5G58580   ATL63; protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48031P336209  gw1.I.238.1  376     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  359     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21756P152291  gw1.I.8997.1  20  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21832P152820  gw1.I.9674.1  83  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48248P337724  gw1.I.9793.1  350     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48285P337984  gw1.II.2743.1  322  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48295P338054  gw1.II.3077.1  369  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22228P155594  gw1.II.3876.1  15  AT1G47655   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  126     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22374P156615  gw1.III.1024.1 1  AT1G12380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49735.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79336.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO16969.1); contains InterPro domain Actin‐binding FH2 (InterPro:IPR015425) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22410P156868  gw1.III.1280.1 170  AT3G06470   GNS1/SUR4 membrane family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48369P338572  gw1.III.2091.1 46     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22541P157785  gw1.III.2187.1 421  AT2G43580   chitinase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22753P159267  gw1.IV.1348.1 121  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS23642P165489  gw1.V.227.1  22  AT1G21340   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  338  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24269P169877  gw1.VI.400.1  27  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48868P342068  gw1.VII.1903.1  229     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  346  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  412  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48890P342219  gw1.VII.2362.1  293     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48938P342556  gw1.VII.3662.1  391  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24862P174033  gw1.VIII.1992.1  2  AT4G14465   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24958P174703  gw1.VIII.2762.1  2  AT5G15110   pectate lyase family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25121P175844  gw1.VIII.996.1 282  AT1G69560   MYB105 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25394P177757  gw1.X.372.1  4  AT3G25700   chloroplast nucleoid DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49064P343436  gw1.X.3857.1  6     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  420     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49129P343892  gw1.X.534.1  298  AT5G49330   AtMYB111 (myb domain protein 111); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49184P344278  gw1.XI.1582.1 294     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49199P344383  gw1.XI.178.1  466     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49229P344595  gw1.XI.228.1  303  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26335P184345  gw1.XIII.1835.1  310  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26336P184350  gw1.XIII.1839.1  401  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  327  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  262     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26528P185690  gw1.XIII.62.1  240  AT1G27410   DNA cross‐link repair protein‐related 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26706P186938  gw1.XIV.2418.1  68  AT1G02730   ATCSLD5 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49510P346561  gw1.XIV.337.1 238     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49530P346697  gw1.XIV.378.1 58     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 4  AT1G03470   kinase interacting family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26874P188117  gw1.XIV.4244.1  237  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49558P346894  gw1.XIV.4286.1  115  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49559P346901  gw1.XIV.4293.1  102  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26894P188252  gw1.XIV.670.1 22  AT1G78110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61735.1) 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49579P347043  gw1.XIX.1044.1  245     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49609P347254  gw1.XIX.1422.1  367     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49647P347517  gw1.XIX.2399.1  306     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49689P347814  gw1.XIX.471.1 447     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27142P189991  gw1.XIX.765.1 51  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49712P347975  gw1.XIX.907.1 379     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27565P192954  gw1.XVI.2146.1  46  AT5G06470   glutaredoxin family protein 
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49853P348963  gw1.XVI.2951.1  134     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49902P349303  gw1.XVI.3842.1  287     
LF  LF1449  1449  14  6  27.5348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27824P194762  gw1.XVII.278.1  246  AT1G28220   ATPUP3 (Arabidopsis thaliana purine permease 3); purine transmembrane transporter 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29061P203423  estExt_fgenesh4_pg.C_770103  64  AT5G49120   senescence‐associated protein‐related 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41905P293329  estExt_fgenesh4_pm.C_400096  381  AT2G26560   PLA2A 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04172P029199  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0449  45  AT1G14980   CPN10 (CHAPERONIN 10) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28224P197566  estExt_Genewise1_v1.C_1180106  167  AT1G32450   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04975P034821  eugene3.00002454  1  AT3G25500   AHF1 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05097P035677  eugene3.00010257  2  AT2G40030   ATNRPD1B 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53985P377886  eugene3.00010312  397     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05252P036762  eugene3.00011125  67  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05278P036942  eugene3.00011304  415  AT1G60640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68771.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93752.1); contains domain C2H2 and C2HC 
zinc fingers (SSF57667) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05418P037922  eugene3.00012304  133  AT2G45470   FLA8 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41991P293932  eugene3.00012562  161     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05504P038528  eugene3.00012815  90     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53760P376311  eugene3.00012988  407     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05609P039260  eugene3.00020250  171  AT1G75640   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05705P039930  eugene3.00020682  495  AT1G21460   nodulin MtN3 family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05860P041020  eugene3.00021328  450  AT3G09510   nucleic acid binding 



LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53561P374914  eugene3.00030003  322     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06182P043269  eugene3.00030830  4  AT4G17260   L‐lactate dehydrogenase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06194P043354  eugene3.00030892  368  AT4G22810   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42054P294377  eugene3.00031696  9     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06606P046237  eugene3.00040730  425  AT5G19820   EMB2734 (EMBRYO DEFECTIVE 2734); lyase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42081P294563  eugene3.00041103  343     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06798P047585  eugene3.00050186  238  AT5G06920   FLA21 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 21 PRECURSOR) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53271P372890  eugene3.00050491  50     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06971P048796  eugene3.00050963  65  AT1G21326   VQ motif‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07118P049821  eugene3.00051588  448  AT4G29360   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07466P052258  eugene3.00061239  2  AT5G35110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46490.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80242.1) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53083P371574  eugene3.00061349  385     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07524P052663  eugene3.00061480  59  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07813P054688  eugene3.00070621  483  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  453  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08100P056698  eugene3.00080557  290  AT5G59720   HSP18.2 (HEAT SHOCK PROTEIN 18.2) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08168P057172  eugene3.00080894  288  AT1G10380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G17350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40998.1); contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08284P057983  eugene3.00081443  517  AT1G05420   OFP12 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08381P058665  eugene3.00081917  445  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08464P059244  eugene3.00090306  44  AT5G03890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10120.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62766.1) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08643P060499  eugene3.00091141  27  AT3G57270   BG1 (BETA‐1 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08873P062105  eugene3.00100833  58  AT3G05980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19340.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75979.1) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08969P062777  eugene3.00101244  29  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  6  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09220P064537  eugene3.00110032  139  AT5G45480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45470.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09669P067679  eugene3.00120312  1     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09716P068007  eugene3.00120494  34  AT5G23100   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G25640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67994.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10294P072057  eugene3.00130976  243  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52282P365963  eugene3.00131064  41     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10466P073259  eugene3.00140169  3  AT1G58250   SAB (SABRE) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10487P073403  eugene3.00140262  52  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10574P074018  eugene3.00140613  215  AT1G08260   POL2A 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42329P296298  eugene3.00141315  102     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10902P076312  eugene3.00150292  17  AT2G40730   HEAT repeat‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52081P364560  eugene3.00150444  31     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10941P076586  eugene3.00150479  220  AT4G12650   endomembrane protein 70 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42370P296589  eugene3.00150931  2     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11067P077465  eugene3.00150977  67  AT4G19830   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42378P296644  eugene3.00160059  255     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11576P081029  eugene3.00170081  4     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51858P362999  eugene3.00170387  152     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51823P362750  eugene3.00180076  452     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51820P362731  eugene3.00180083  320     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51819P362724  eugene3.00180084  455     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51818P362715  eugene3.00180095  305     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51795P362554  eugene3.00180224  326     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  400  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11823P082757  eugene3.00180718  230  AT2G35010   ATO1 (ARABIDOPSIS THIOREDOXIN O1) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42434P297035  eugene3.00190110  482     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42436P297047  eugene3.00190115  439     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42437P297056  eugene3.00190116  483     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42443P297098  eugene3.00190178  438     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42472P297300  eugene3.00191030  345     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29461P206221  eugene3.00290187  9  AT4G17810   nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  236  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29580P207058  eugene3.00400252  10  AT4G15890   binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29735P208141  eugene3.00440177  2  AT4G33990   EMB2758 (EMBRYO DEFECTIVE 2758) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29760P208316  eugene3.00440261  98  AT4G00890   proline‐rich family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51439P360066  eugene3.00820090  247     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51384P359679  eugene3.00880112  293     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30239P211669  eugene3.01170002  504  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30277P211933  eugene3.01180059  10  AT1G08070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42582P298072  eugene3.01320040  228     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51187P358300  eugene3.01400093  162     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30685P214792  eugene3.01420081  403  AT5G11180   ATGLR2.6 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51146P358012  eugene3.01490021  362     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30764P215346  eugene3.01490044  6  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51128P357885  eugene3.01500068  455     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30785P215493  eugene3.01500080  6  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30811P215672  eugene3.01530019  339  AT5G58520   protein kinase family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42630P298404  eugene3.01570011  51     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51028P357187  eugene3.01680051  371     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51013P357084  eugene3.01700062  33     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50957P356688  eugene3.01800034  141     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50908P356347  eugene3.01900009  272     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50888P356205  eugene3.01990013  407     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  479     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54568P381964  eugene3.02130006  367     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42720P299039  eugene3.02170005  93     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54016P378102  eugene3.02250007  336     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54637P382448  eugene3.02280023  277     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54144P378995  eugene3.02290005  344     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  360     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31320P219236  eugene3.02430009  182  AT3G43480   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G43470.1) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  460     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42742P299191  eugene3.02460008  50     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42756P299288  eugene3.02640005  401     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  232  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42781P299465  eugene3.03160004  142     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31472P220300  eugene3.03410001  495  AT3G07040   RPM1 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  394     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42792P299539  eugene3.03440006  433     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31499P220490  eugene3.03720001  515  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31500P220500  eugene3.03720002  505  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31501P220504  eugene3.03720004  367  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31506P220542  eugene3.03760001  8     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31508P220550  eugene3.03780002  286  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 



LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  371     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31572P221002  eugene3.04250002  27  AT2G19620   Ndr family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54088P378606  eugene3.04760001  298     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31622P221352  eugene3.05070002  11  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31653P221566  eugene3.05850001  61  AT3G60120   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42831P299817  eugene3.06080003  515     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55092P385633  eugene3.06140003  510     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54095P378656  eugene3.06290001  384     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55118P385819  eugene3.06450004  448     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42843P299896  eugene3.07360002  290     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42855P299982  eugene3.08680001  481     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55274P386909  eugene3.09370001  193     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55276P386921  eugene3.09420002  137     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31945P223614  eugene3.09770002  137  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31967P223766  eugene3.100440001  3  AT1G69295   beta‐1 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54186P379294  eugene3.10210002  479     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42883P300176  eugene3.10930001  7  AT1G67020   unknown protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  23     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32160P225114  eugene3.115140001  323  AT4G18160   KCO6 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32370P226584  eugene3.131390001  4     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42901P300303  eugene3.13320002  225     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  449     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42907P300346  eugene3.13940001  372     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  364  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32536P227752  eugene3.14490002  6     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42913P300386  eugene3.14730001  395     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32661P228625  eugene3.15460003  114  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50453P353158  eugene3.156020001  84     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32693P228849  eugene3.156720001  1  AT4G18260   cytochrome B561‐related 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32845P229914  eugene3.16960005  1  AT1G76810   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50467P353260  eugene3.172110001  390     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54458P381196  eugene3.183090001  400     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54465P381244  eugene3.18580001  91     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50481P353354  eugene3.19000002  15     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33135P231939  eugene3.19910001  3  AT2G32440   KAO2 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42953P300667  eugene3.199280001  15     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  7     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54532P381712  eugene3.20240002  1     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50492P353435  eugene3.205170001  410     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33286P233001  eugene3.215590001  304  AT1G21640   NADK2 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42959P300712  eugene3.216000001  431     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33376P233629  eugene3.23280001  10  AT5G06570   hydrolase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  4  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33710P235968  eugene3.30070001  469  AT4G02720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22538.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ68232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF926 
(InterPro:IPR009269) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33993P237951  eugene3.34120002  6  AT1G80930   MIF4G domain‐containing protein / MA3 domain‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42981P300866  eugene3.36280001  401     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42984P300887  eugene3.36590001  491     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42988P300911  eugene3.37000001  94     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34056P238386  eugene3.37380001  69     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43004P301028  eugene3.42260001  48     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43007P301048  eugene3.42720001  307     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34138P238964  eugene3.44060001  96  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34139P238970  eugene3.44060002  455  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50597P354172  eugene3.47080001  307     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43025P301173  eugene3.49930001  428     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43032P301218  eugene3.53150001  236     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55059P385404  eugene3.54440001  447     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34296P240072  eugene3.58420001  197  AT4G35790   ATPLDDELTA 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34328P240294  eugene3.61940001  181  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34330P240308  eugene3.62080001  82  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34348P240436  eugene3.63730001  2  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34546P241822  eugene3.87550001  95     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55251P386747  eugene3.88010001  1     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53949P377630  fgenesh1_pg.C_LG_I001082  458     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50347P352420  fgenesh1_pg.C_LG_I001300  414     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53859P377000  fgenesh1_pg.C_LG_I001918  18     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50331P352307  fgenesh1_pg.C_LG_I003237  381     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53606P375230  fgenesh1_pg.C_LG_II002131  415     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50324P352258  fgenesh1_pg.C_LG_II002146  442     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50320P352231  fgenesh1_pg.C_LG_III000019 26     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53545P374808  fgenesh1_pg.C_LG_III000081 357     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53534P374725  fgenesh1_pg.C_LG_III000148 448     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 479     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53494P374448  fgenesh1_pg.C_LG_III000461 3     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53293P373039  fgenesh1_pg.C_LG_IV001384 22     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52824P369755  fgenesh1_pg.C_LG_IX001224 273     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52822P369747  fgenesh1_pg.C_LG_IX001293 356     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53154P372069  fgenesh1_pg.C_LG_VI000129 411     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53040P371268  fgenesh1_pg.C_LG_VII000247  499     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53008P371048  fgenesh1_pg.C_LG_VII000768  440     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52964P370737  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000072  1     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52789P369513  fgenesh1_pg.C_LG_X000024  310     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52772P369396  fgenesh1_pg.C_LG_X000115  11     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52550P367840  fgenesh1_pg.C_LG_XI001146 509     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50239P351664  fgenesh1_pg.C_LG_XII000551  206     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  401     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52292P366033  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001018  7     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52234P365628  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000023  266     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  273     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51719P362022  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000173  26     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51711P361968  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000232  257     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51677P361728  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000514  215     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52084P364580  fgenesh1_pg.C_LG_XV000385  347     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52024P364160  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000410  17     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  392     



LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51951P363648  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000969  14     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51861P363019  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000397  488     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51826P362774  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000082  6     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51797P362568  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000222  437     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51762P362321  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000617  378     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54178P379239  fgenesh1_pg.C_scaffold_1009000003  364     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54208P379443  fgenesh1_pg.C_scaffold_1055000003  1     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  287     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55473P388302  fgenesh1_pg.C_scaffold_1098000002  122     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50812P355672  fgenesh1_pg.C_scaffold_10985000001  449     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55714P389986  fgenesh1_pg.C_scaffold_11227000001  418     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50817P355709  fgenesh1_pg.C_scaffold_11572000001  268     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51347P359417  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000035  246     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51346P359412  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000054  476     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51307P359136  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000040  449     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51304P359118  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000100  384     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54283P379973  fgenesh1_pg.C_scaffold_1223000001  14     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55727P390076  fgenesh1_pg.C_scaffold_12891000001  464     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55730P390100  fgenesh1_pg.C_scaffold_13073000001  380     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51200P358393  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000059  106     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50820P355728  fgenesh1_pg.C_scaffold_13706000001  341     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  228     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54169P379170  fgenesh1_pg.C_scaffold_1432000001  484     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51162P358125  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000060  466     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55743P390190  fgenesh1_pg.C_scaffold_14643000001  280     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50826P355772  fgenesh1_pg.C_scaffold_14817000001  405     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55746P390212  fgenesh1_pg.C_scaffold_14862000001  240     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51141P357978  fgenesh1_pg.C_scaffold_149000039  421     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55748P390223  fgenesh1_pg.C_scaffold_15003000001  472     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55749P390232  fgenesh1_pg.C_scaffold_15135000001  466     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51125P357865  fgenesh1_pg.C_scaffold_152000046  84     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54360P380508  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000009  1     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51122P357843  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000061  31     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  388     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54389P380714  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000019  452     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55347P387421  fgenesh1_pg.C_scaffold_1645000001  459     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51005P357026  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000010  448     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  467     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50989P356910  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000001  211     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50983P356870  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000015  280     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50977P356826  fgenesh1_pg.C_scaffold_179000001  142     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50087P350601  fgenesh1_pg.C_scaffold_182000011  427     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54459P381205  fgenesh1_pg.C_scaffold_1830000001  200     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  425     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50914P356386  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000017  414     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55769P390371  fgenesh1_pg.C_scaffold_19024000001  9     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55511P388568  fgenesh1_pg.C_scaffold_1924000001  454     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50883P356168  fgenesh1_pg.C_scaffold_200000007  493     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55777P390427  fgenesh1_pg.C_scaffold_20074000001  5     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50074P350508  fgenesh1_pg.C_scaffold_202000034  376     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50872P356094  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000013  129     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50840P355873  fgenesh1_pg.C_scaffold_20594000001  448     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54553P381861  fgenesh1_pg.C_scaffold_2091000002  488     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54555P381878  fgenesh1_pg.C_scaffold_2092000002  327     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54601P382195  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000011  409     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54605P382224  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000020  533     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54612P382275  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000014  526     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54613P382279  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000016  373     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50519P353621  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000004  415     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54153P379058  fgenesh1_pg.C_scaffold_239000016  476     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54672P382695  fgenesh1_pg.C_scaffold_2459000001  430     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55528P388687  fgenesh1_pg.C_scaffold_2546000001  58     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54052P378354  fgenesh1_pg.C_scaffold_258000009  156     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54055P378373  fgenesh1_pg.C_scaffold_262000002  228     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54719P383026  fgenesh1_pg.C_scaffold_269000012  412     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54158P379094  fgenesh1_pg.C_scaffold_296000004  64     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54159P379100  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000001  498     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54817P383712  fgenesh1_pg.C_scaffold_340000004  162     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54854P383970  fgenesh1_pg.C_scaffold_363000001  422     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54894P384247  fgenesh1_pg.C_scaffold_390000006  374     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54910P384359  fgenesh1_pg.C_scaffold_4044000001  419     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51583P361073  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000164  446     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55569P388974  fgenesh1_pg.C_scaffold_4140000001  359     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54939P384561  fgenesh1_pg.C_scaffold_4287000001  168     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54952P384654  fgenesh1_pg.C_scaffold_431000002  367     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55001P384995  fgenesh1_pg.C_scaffold_4733000001  340     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55415P387898  fgenesh1_pg.C_scaffold_4838000001  435     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55011P385067  fgenesh1_pg.C_scaffold_484000002  69     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55416P387903  fgenesh1_pg.C_scaffold_4841000001  287     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50780P355450  fgenesh1_pg.C_scaffold_5044000001  515     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55040P385270  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000001  410     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  368     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55610P389259  fgenesh1_pg.C_scaffold_5274000001  473     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55613P389281  fgenesh1_pg.C_scaffold_5383000001  485     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55065P385443  fgenesh1_pg.C_scaffold_556000004  52     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55640P389470  fgenesh1_pg.C_scaffold_6396000001  445     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55125P385864  fgenesh1_pg.C_scaffold_6612000002  17     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55142P385987  fgenesh1_pg.C_scaffold_691000004  362     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55664P389639  fgenesh1_pg.C_scaffold_7274000001  263     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55669P389672  fgenesh1_pg.C_scaffold_7558000001  16     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55468P388266  fgenesh1_pg.C_scaffold_758000002  423     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51488P360403  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000022  283     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50801P355598  fgenesh1_pg.C_scaffold_7769000001  489     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55673P389701  fgenesh1_pg.C_scaffold_7808000001  499     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55234P386629  fgenesh1_pg.C_scaffold_851000002  414     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51431P360008  fgenesh1_pg.C_scaffold_86000138  399     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50811P355667  fgenesh1_pg.C_scaffold_9498000001  435     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55281P386959  fgenesh1_pg.C_scaffold_955000001  426     



LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55700P389892  fgenesh1_pg.C_scaffold_9722000001  4     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55298P387073  fgenesh1_pg.C_scaffold_989000001  7     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53350P373440  fgenesh1_pm.C_LG_IV000250  225     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53234P372628  fgenesh1_pm.C_LG_V000242 134     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51342P359381  fgenesh1_pm.C_scaffold_117000015  415     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51225P358564  fgenesh1_pm.C_scaffold_134000007  308     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51144P357999  fgenesh1_pm.C_scaffold_149000005  104     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  320     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54493P381442  fgenesh1_pm.C_scaffold_195000001  421     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54906P384329  fgenesh1_pm.C_scaffold_4032000001  278     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55203P386408  fgenesh1_pm.C_scaffold_787000001  423     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43081P301561  fgenesh4_pg.C_LG_I000317  490     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12313P086191  fgenesh4_pg.C_LG_I000442  1  AT2G33100   ATCSLD1 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  205  AT1G58025   DNA binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43122P301848  fgenesh4_pg.C_LG_I001329  445     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43126P301882  fgenesh4_pg.C_LG_I001356  429     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43127P301886  fgenesh4_pg.C_LG_I001357  406     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12635P088441  fgenesh4_pg.C_LG_I002379  15  AT5G14010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12697P088877  fgenesh4_pg.C_LG_I002741  151  AT2G33160   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43203P302421  fgenesh4_pg.C_LG_I003127  241     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43252P302763  fgenesh4_pg.C_LG_II001279  491     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13118P091822  fgenesh4_pg.C_LG_II001718  3  AT5G61910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G32910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68695.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989); contains InterPro domain Protein of unknown function GLTT (InterPro:IPR008165) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13127P091885  fgenesh4_pg.C_LG_II001801  15  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43267P302866  fgenesh4_pg.C_LG_II001866  326     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 247  AT1G67623   F‐box family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13273P092910  fgenesh4_pg.C_LG_III000009 174  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43326P303282  fgenesh4_pg.C_LG_III000196 192     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 30  AT5G55150   F‐box family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43377P303635  fgenesh4_pg.C_LG_IV000120 478     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 17  AT5G38400   unknown protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13903P097321  fgenesh4_pg.C_LG_IX000137 400  AT1G75860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G20100.1) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13915P097399  fgenesh4_pg.C_LG_IX000190 1  AT3G17450   hAT dimerisation domain‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14049P098337  fgenesh4_pg.C_LG_IX001063 18  AT1G51405   myosin‐related 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 4  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14093P098646  fgenesh4_pg.C_LG_IX001364 1  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 90     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43505P304532  fgenesh4_pg.C_LG_V000658 488     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14313P100189  fgenesh4_pg.C_LG_V001181 226  AT5G14270   ATBET9 (ARABIDOPSIS THALIANA BROMODOMAIN AND EXTRATERMINAL DOMAIN PROTEIN 9); DNA binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43534P304734  fgenesh4_pg.C_LG_VI000090 513     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43551P304855  fgenesh4_pg.C_LG_VI000712 86  AT3G24255   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G23910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43499.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14732P103120  fgenesh4_pg.C_LG_VI001880 68  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  79  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14805P103629  fgenesh4_pg.C_LG_VII000307  132  AT5G46730   glycine‐rich protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15190P106327  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001221  43  AT1G14750   SDS (SOLO DANCERS) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15199P106391  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001276  477  AT3G29785   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67882.1) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15235P106642  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001460  10  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15244P106706  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001510  10  AT1G04500   zinc finger CONSTANS‐related 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15271P106891  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001643  23  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43634P305437  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001696  344     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15308P107150  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001895  1  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15341P107383  fgenesh4_pg.C_LG_X000141  386  AT1G09600   protein kinase family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 16  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15722P110049  fgenesh4_pg.C_LG_XI000178 50     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15746P110218  fgenesh4_pg.C_LG_XI000333 42  AT3G19070   cell wall protein‐related 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 312     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15797P110576  fgenesh4_pg.C_LG_XI000709 454  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43781P306467  fgenesh4_pg.C_LG_XI000755 315     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43785P306494  fgenesh4_pg.C_LG_XI000873 301     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15952P111658  fgenesh4_pg.C_LG_XII000484  3  AT3G02550   LBD41 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 41) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43811P306677  fgenesh4_pg.C_LG_XII000533  257     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43817P306719  fgenesh4_pg.C_LG_XII000563  479     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43834P306837  fgenesh4_pg.C_LG_XII000661  6     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43843P306899  fgenesh4_pg.C_LG_XII001089  519     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  6     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16231P113614  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669  108  AT4G02270   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16245P113711  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824  30  AT3G07250   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43870P307086  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001007  406     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16325P114273  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000167  231  AT2G26180   IQD6 (IQ‐domain 6); calmodulin binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43952P307659  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000267  333     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43990P307926  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000554  518     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43999P307988  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000641  412  AT4G19610   RNA binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16417P114919  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000950  407  AT1G09850   XBCP3 (XYLEM BARK CYSTEINE PEPTIDASE 3); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16542P115791  fgenesh4_pg.C_LG_XV000768  5  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16566P115959  fgenesh4_pg.C_LG_XV000928  367  AT2G24840   AGL61; DNA binding / transcription factor 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44043P308301  fgenesh4_pg.C_LG_XV000958  128     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16666P116657  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000515  58  AT2G38110   GPAT6 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16675P116724  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000578  453  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44061P308426  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000804  3     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44069P308481  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000860  112     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  329     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16768P117375  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000071  294     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16769P117380  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000074  301     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16773P117407  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000084  295     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44117P308819  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000037  190     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44127P308883  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000112  464     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16847P117926  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000119  216  AT1G16180   TMS membrane family protein / tumour differentially expressed (TDE) family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16857P117996  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000196  386     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44137P308955  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000273  398     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44158P309102  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000764  499     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44176P309228  fgenesh4_pg.C_scaffold_10103000001  176     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44187P309306  fgenesh4_pg.C_scaffold_10288000001  477     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44204P309422  fgenesh4_pg.C_scaffold_10566000001  40     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44207P309446  fgenesh4_pg.C_scaffold_10628000001  368     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44228P309590  fgenesh4_pg.C_scaffold_11117000001  513     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44230P309610  fgenesh4_pg.C_scaffold_11136000001  2     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34759P243308  fgenesh4_pg.C_scaffold_11303000001  5     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44242P309692  fgenesh4_pg.C_scaffold_11350000001  24     



LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44244P309705  fgenesh4_pg.C_scaffold_11410000001  415     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44250P309744  fgenesh4_pg.C_scaffold_11458000001  422     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44277P309936  fgenesh4_pg.C_scaffold_11732000001  114     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34813P243689  fgenesh4_pg.C_scaffold_118000009  1  AT5G46790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17870.1); similar to Streptomyces cyclase/dehydrase family protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65631.1); contains InterPro domain Streptomyces 
cyclase/dehydrase (InterPro:IPR005031) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44287P310005  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000001  449     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34857P243999  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000023  1  AT4G03500   ankyrin repeat family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44344P310402  fgenesh4_pg.C_scaffold_12384000001  510     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44350P310444  fgenesh4_pg.C_scaffold_12475000001  367     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44356P310489  fgenesh4_pg.C_scaffold_12549000001  478  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34952P244658  fgenesh4_pg.C_scaffold_12554000001  2  AT5G46760   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  472  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44393P310747  fgenesh4_pg.C_scaffold_132000046  369     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44416P310912  fgenesh4_pg.C_scaffold_13493000001  338     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44425P310970  fgenesh4_pg.C_scaffold_13534000001  398     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44427P310986  fgenesh4_pg.C_scaffold_13579000001  305     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35134P245937  fgenesh4_pg.C_scaffold_1370000002  399  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44457P311196  fgenesh4_pg.C_scaffold_13821000001  328     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44477P311333  fgenesh4_pg.C_scaffold_1426000001  429     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44480P311360  fgenesh4_pg.C_scaffold_14291000001  261     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44492P311439  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000042  116     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  369     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  426     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  161  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44511P311571  fgenesh4_pg.C_scaffold_1474000002  271     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44533P311727  fgenesh4_pg.C_scaffold_150000060  429     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35292P247043  fgenesh4_pg.C_scaffold_15002000001  413  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44541P311784  fgenesh4_pg.C_scaffold_15140000001  35     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  424     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35369P247577  fgenesh4_pg.C_scaffold_1559000001  179  AT5G63020   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44613P312290  fgenesh4_pg.C_scaffold_1596000001  403     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  155  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44635P312441  fgenesh4_pg.C_scaffold_16391000001  215     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35532P248723  fgenesh4_pg.C_scaffold_16616000001  464  AT5G47260   ATP binding / GTP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35556P248890  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000039  5  AT1G20920   DEAD box RNA helicase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  339     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44687P312809  fgenesh4_pg.C_scaffold_17101000001  391     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35625P249372  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000002  336  AT4G03060   AOP2 (ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING 2); oxidoreductase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44705P312932  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000015  481     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  209  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44708P312952  fgenesh4_pg.C_scaffold_17347000001  444     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44711P312974  fgenesh4_pg.C_scaffold_17443000001  349     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35638P249466  fgenesh4_pg.C_scaffold_17494000001  3  AT3G13490   OVA5 (OVULE ABORTION 5); ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35653P249567  fgenesh4_pg.C_scaffold_1770000002  16  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  470     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44732P313119  fgenesh4_pg.C_scaffold_17747000001  205     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44754P313274  fgenesh4_pg.C_scaffold_1799000001  519     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44761P313323  fgenesh4_pg.C_scaffold_181000030  443     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35711P249973  fgenesh4_pg.C_scaffold_18177000001  1  AT5G55960   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function UPF0118 (InterPro:IPR002549) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44785P313493  fgenesh4_pg.C_scaffold_1853000001  451     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44790P313526  fgenesh4_pg.C_scaffold_186000020  450     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35781P250464  fgenesh4_pg.C_scaffold_1877000003  1  AT4G32551   LUG 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35793P250550  fgenesh4_pg.C_scaffold_18879000001  1  AT5G40280   WIG 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44811P313675  fgenesh4_pg.C_scaffold_18904000001  6     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44819P313731  fgenesh4_pg.C_scaffold_19040000001  314     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  300     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  2     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35864P251046  fgenesh4_pg.C_scaffold_1943000001  285  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35866P251061  fgenesh4_pg.C_scaffold_19450000001  484  AT1G13080   CYP71B2 (CYTOCHROME P450 71B2); oxygen binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35884P251187  fgenesh4_pg.C_scaffold_1956000002  83  AT4G25680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49475.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44895P314259  fgenesh4_pg.C_scaffold_20247000001  325     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44898P314284  fgenesh4_pg.C_scaffold_20311000001  430     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44899P314292  fgenesh4_pg.C_scaffold_20314000001  483     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  431     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44915P314400  fgenesh4_pg.C_scaffold_207000005  481     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44923P314457  fgenesh4_pg.C_scaffold_20716000001  382     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44940P314579  fgenesh4_pg.C_scaffold_2109000001  484     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44942P314590  fgenesh4_pg.C_scaffold_21176000001  51     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44951P314652  fgenesh4_pg.C_scaffold_2123000001  2     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44957P314694  fgenesh4_pg.C_scaffold_21304000001  489     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36112P252780  fgenesh4_pg.C_scaffold_21606000001  486  AT5G60210   cytoplasmic linker protein‐related 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36113P252787  fgenesh4_pg.C_scaffold_21609000001  78  AT5G09360   LAC14 (laccase 14); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44985P314891  fgenesh4_pg.C_scaffold_2169000001  440     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36140P252980  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000028  281  AT1G70200   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  184     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45000P314999  fgenesh4_pg.C_scaffold_2189000001  421     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45010P315065  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000001  417     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36170P253187  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000028  6  AT5G46170   F‐box family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45019P315128  fgenesh4_pg.C_scaffold_2206000001  387     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36183P253276  fgenesh4_pg.C_scaffold_2211000001  7  AT1G43760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G40390.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA 
polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45047P315326  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000019  6     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45048P315333  fgenesh4_pg.C_scaffold_2283000001  115     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45061P315426  fgenesh4_pg.C_scaffold_2307000003  491     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  303     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45101P315704  fgenesh4_pg.C_scaffold_246000003  315     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45113P315786  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000008  505     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45125P315870  fgenesh4_pg.C_scaffold_252000024  75     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45142P315990  fgenesh4_pg.C_scaffold_258000008  450     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45156P316089  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000004  464     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36395P254764  fgenesh4_pg.C_scaffold_2825000001  430  AT3G61760   dynamin‐like protein B (DL1B) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  4  AT3G13820   F‐box family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36430P255008  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000074  504  AT4G36380   ROT3 (ROTUNDIFOLIA 3); oxygen binding / steroid hydroxylase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36433P255028  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000106  216  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36436P255048  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000122  1  AT3G10010   DML2 (DEMETER‐LIKE 2); 4 iron 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36480P255359  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000368  2  AT5G62420   aldo/keto reductase family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36495P255464  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000005  181  AT1G01790   KEA1 



LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45198P316385  fgenesh4_pg.C_scaffold_298000008  238     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  5  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36623P256360  fgenesh4_pg.C_scaffold_3467000001  2  AT1G15780   protein binding / transcription cofactor 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45258P316805  fgenesh4_pg.C_scaffold_3526000001  479     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  104     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45298P317085  fgenesh4_pg.C_scaffold_375000005  423     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45303P317115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3790000001  488     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  20     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45309P317159  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000002  455     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45319P317230  fgenesh4_pg.C_scaffold_3916000001  431     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45327P317286  fgenesh4_pg.C_scaffold_397000003  162     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45371P317594  fgenesh4_pg.C_scaffold_411000008  249     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36842P257889  fgenesh4_pg.C_scaffold_426000001  254  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45424P317963  fgenesh4_pg.C_scaffold_4497000002  440     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36918P258421  fgenesh4_pg.C_scaffold_4659000001  103  AT1G28420   HB‐1 (homeobox‐1); transcription factor 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  474     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45466P318257  fgenesh4_pg.C_scaffold_487000006  130     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36955P258684  fgenesh4_pg.C_scaffold_507000003  477  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36974P258815  fgenesh4_pg.C_scaffold_5236000001  534  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  427  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45507P318547  fgenesh4_pg.C_scaffold_5408000001  520     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  457     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37006P259038  fgenesh4_pg.C_scaffold_5555000001  97  AT4G02850   phenazine biosynthesis PhzC/PhzF family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  276     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45534P318733  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000102  292     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  2     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37099P259691  fgenesh4_pg.C_scaffold_626000003  396  AT4G03940   unknown protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45578P319044  fgenesh4_pg.C_scaffold_628000003  59     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37167P260163  fgenesh4_pg.C_scaffold_6458000001  277  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37176P260229  fgenesh4_pg.C_scaffold_6502000001  385  AT1G22120   unknown protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45622P319349  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000059  10     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37297P261074  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000221  227  AT2G15480   UGT73B5 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B5); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45662P319628  fgenesh4_pg.C_scaffold_708000001  31     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37330P261304  fgenesh4_pg.C_scaffold_7209000001  503  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45682P319772  fgenesh4_pg.C_scaffold_7292000001  358     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45701P319905  fgenesh4_pg.C_scaffold_7459000001  8     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45702P319908  fgenesh4_pg.C_scaffold_7460000001  346     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45720P320035  fgenesh4_pg.C_scaffold_7653000001  533     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37399P261788  fgenesh4_pg.C_scaffold_7945000001  410  AT1G69190   2‐amino‐4‐hydroxy‐6‐hydroxymethyldihydropteridine diphosphokinase/ dihydropteroate synthase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37480P262355  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000113  227  AT4G36020   CSDP1 (COLD SHOCK DOMAIN PROTEIN 1); RNA binding / double‐stranded DNA binding / nucleic acid binding / single‐stranded DNA binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  391  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45820P320735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8756000001  173     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45829P320799  fgenesh4_pg.C_scaffold_8861000001  221     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45837P320854  fgenesh4_pg.C_scaffold_896000001  474     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  527  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45861P321024  fgenesh4_pg.C_scaffold_9358000001  483     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37581P263067  fgenesh4_pg.C_scaffold_9418000001  4     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45902P321312  fgenesh4_pg.C_scaffold_9977000001  185     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45903P321316  fgenesh4_pg.C_scaffold_9988000001  336     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45923P321459  fgenesh4_pm.C_LG_III000673  1  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS17961P125724  fgenesh4_pm.C_LG_XV000143  1  AT2G37360   ABC transporter family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37672P263701  fgenesh4_pm.C_scaffold_142000032  15  AT1G60500   dynamin family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18274P127914  grail3.0002043301  19  AT2G32100   OFP16 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18667P130663  grail3.0007009001  49  AT5G21170   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐2 subunit 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53958P377696  grail3.0008045001  58     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18786P131498  grail3.0009006701  89  AT3G05960   sugar transporter 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46042P322294  grail3.0011030901  305     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53003P371013  grail3.0011036601  150     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19144P134003  grail3.0015024001  211  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19601P137203  grail3.0024036901  232  AT3G57500   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO19376.1) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20266P141860  grail3.0053010201  424  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20339P142369  grail3.0058011101  5  AT2G01570   RGA1 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  352     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20614P144294  grail3.0085002501  42  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52648P368525  grail3.0109006901  299     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51327P359276  grail3.0119000601  521     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38148P267031  grail3.0135001001  2  AT2G30580   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  464     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46181P323262  grail3.0150004801  90     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20953P146671  grail3.0209002401  94  AT2G43900   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46197P323373  grail3.0214000101  385     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46210P323468  grail3.0252000901  365     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46211P323476  grail3.0272000101  460     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50573P353999  grail3.0385000201  254     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54975P384815  grail3.0447000401  438     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  395     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38464P269245  grail3.1043000101  3  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38486P269399  grail3.1183000101  468  AT5G66310   kinesin motor family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55328P387283  grail3.13360000101  92     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46250P323746  grail3.16743000201  2     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55351P387449  grail3.17043000101  67     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50691P354828  grail3.17206000201  197     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55355P387476  grail3.17624000101  507     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54654P382570  grail3.2349000201  361     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50530P353699  grail3.2541000301  301     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46262P323830  grail3.2542000101  90     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38721P271046  grail3.3134000101  1  AT1G67550   URE (UREASE); urease 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46267P323869  grail3.3793000201  40     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55396P387759  grail3.3832000101  25     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46269P323881  grail3.3998000101  337     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  461     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  119     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46282P323974  grail3.5371000101  28     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46283P323979  grail3.5371000401  273     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55430P387999  grail3.6296000201  367     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  388     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38849P271938  grail3.8599000101  56     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55451P388149  grail3.8620000101  92     



LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46309P324163  gw1.10258.1.13     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38923P272459  gw1.1081.8.1  410  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46357P324497  gw1.1128.11.1463     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46369P324582  gw1.1160.2.1  53     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46372P324602  gw1.1164.1.1  322     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46403P324818  gw1.119.37.1  491     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46458P325203  gw1.124.174.1344     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39209P274462  gw1.12796.5.1349  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46561P325922  gw1.1349.5.1  56  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39398P275784  gw1.137.197.138  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46604P326223  gw1.137.237.1497     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46609P326260  gw1.1375.1.1  477     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46613P326288  gw1.1394.1.1  489     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46625P326369  gw1.140.347.1248  AT1G30760   FAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46634P326435  gw1.14158.1.1466     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46648P326535  gw1.145.1.1  190     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  197  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46767P327367  gw1.159.30.1  438     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46774P327414  gw1.159.76.1  498     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46809P327660  gw1.166.1.1  55     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46815P327704  gw1.16697.1.134     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46872P328102  gw1.17214.1.1274     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46891P328235  gw1.1755.1.1  244     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46899P328290  gw1.1770.1.1  269     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39941P279585  gw1.185.69.1  458  AT5G39190   GLP2A (GERMIN‐LIKE PROTEIN 2A); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  6  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46970P328788  gw1.190.14.1  500     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46980P328856  gw1.193.107.1444     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40088P280613  gw1.205.68.1  311  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47034P329235  gw1.2058.1.1  98     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47133P329929  gw1.230.2.1  419     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47137P329955  gw1.2321.5.1  358  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47146P330020  gw1.235.4.1  302     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47157P330095  gw1.240.12.1  264     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40266P281862  gw1.245.3.1  64  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40320P282234  gw1.2679.5.1  251  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47264P330846  gw1.282.5.1  512     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47306P331136  gw1.309.24.1  501     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47328P331295  gw1.327.5.1  490  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47333P331327  gw1.335.1.1  33     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40639P284468  gw1.351.9.1  462  AT4G36220   FAH1 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47374P331615  gw1.371.1.1  371     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40660P284618  gw1.372.18.1  453  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47406P331838  gw1.390.16.1  330     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47407P331846  gw1.390.17.1  407     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40755P285284  gw1.40.540.1  380  AT4G31940   CYP82C4 (cytochrome P450 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47463P332240  gw1.41.620.1  329     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40926P286476  gw1.436.1.1  164  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40928P286490  gw1.436.18.1  179  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40930P286505  gw1.438.1.1  277  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47518P332622  gw1.44.601.1  428     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47534P332735  gw1.447.1.1  535     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47535P332743  gw1.4476.1.1  487     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41006P287042  gw1.449.6.1  425  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47580P333057  gw1.511.3.1  226     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47604P333218  gw1.5562.1.1  419     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47628P333385  gw1.57.304.1  418     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47643P333489  gw1.573.3.1  436     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41228P288593  gw1.64.49.1  474  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  474  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47721P334038  gw1.6716.1.1  120     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47784P334479  gw1.7565.1.1  402     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47826P334771  gw1.7932.1.1  412     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47851P334950  gw1.8224.1.1  407     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47860P335008  gw1.8324.2.1  196     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47866P335049  gw1.843.1.1  404     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41619P291332  gw1.8777.2.1  181  AT5G43370   PHT2 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47927P335478  gw1.903.1.1  307     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41657P291595  gw1.906.3.1  320  AT4G32650   ATKC1 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47958P335693  gw1.952.1.1  3  AT3G25830   ATTPS‐CIN (TERPENE SYNTHASE‐LIKE SEQUENCE‐1 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21062P147432  gw1.I.2062.1  29  AT5G49700   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21073P147510  gw1.I.2183.1  199  AT5G58580   ATL63; protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48031P336209  gw1.I.238.1  427     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  413     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21756P152291  gw1.I.8997.1  23  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21832P152820  gw1.I.9674.1  97  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48248P337724  gw1.I.9793.1  401     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48285P337984  gw1.II.2743.1  368  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48286P337989  gw1.II.2744.1  484  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48295P338054  gw1.II.3077.1  422  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22228P155594  gw1.II.3876.1  17  AT1G47655   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  138     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22325P156270  gw1.II.735.1  10  AT4G01570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22374P156615  gw1.III.1024.1 1  AT1G12380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49735.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79336.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO16969.1); contains InterPro domain Actin‐binding FH2 (InterPro:IPR015425) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22378P156641  gw1.III.1044.1 2  AT2G35540   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22410P156868  gw1.III.1280.1 189  AT3G06470   GNS1/SUR4 membrane family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48369P338572  gw1.III.2091.1 53     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22541P157785  gw1.III.2187.1 478  AT2G43580   chitinase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22550P157845  gw1.III.2224.1 300  AT3G13840   scarecrow transcription factor family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22753P159267  gw1.IV.1348.1 137  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS23642P165489  gw1.V.227.1  23  AT1G21340   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48708P340949  gw1.V.4301.1  446     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  388  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24269P169877  gw1.VI.400.1  31  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24379P170648  gw1.VII.1008.1  1  AT5G03760   ATCSLA9 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48868P342068  gw1.VII.1903.1  263     



LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  397  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  473  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48890P342219  gw1.VII.2362.1  337     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48938P342556  gw1.VII.3662.1  447  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24862P174033  gw1.VIII.1992.1  2  AT4G14465   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24958P174703  gw1.VIII.2762.1  2  AT5G15110   pectate lyase family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25121P175844  gw1.VIII.996.1 323  AT1G69560   MYB105 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25394P177757  gw1.X.372.1  4  AT3G25700   chloroplast nucleoid DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49064P343436  gw1.X.3857.1  7     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  479     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49129P343892  gw1.X.534.1  347  AT5G49330   AtMYB111 (myb domain protein 111); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49184P344278  gw1.XI.1582.1 335     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49195P344352  gw1.XI.1660.1 276     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49199P344383  gw1.XI.178.1  529     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49229P344595  gw1.XI.228.1  348  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49287P345000  gw1.XI.3128.1 449     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26335P184345  gw1.XIII.1835.1  360  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26336P184350  gw1.XIII.1839.1  456  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  381  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  305     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26528P185690  gw1.XIII.62.1  277  AT1G27410   DNA cross‐link repair protein‐related 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26706P186938  gw1.XIV.2418.1  76  AT1G02730   ATCSLD5 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49510P346561  gw1.XIV.337.1 267     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49530P346697  gw1.XIV.378.1 67     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 4  AT1G03470   kinase interacting family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26874P188117  gw1.XIV.4244.1  281  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49558P346894  gw1.XIV.4286.1  132  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49559P346901  gw1.XIV.4293.1  116  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26894P188252  gw1.XIV.670.1 26  AT1G78110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61735.1) 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49579P347043  gw1.XIX.1044.1  286     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49609P347254  gw1.XIX.1422.1  419     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27048P189332  gw1.XIX.2318.1  7  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49647P347517  gw1.XIX.2399.1  353     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49689P347814  gw1.XIX.471.1 509     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27142P189991  gw1.XIX.765.1 61  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49712P347975  gw1.XIX.907.1 429     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49785P348488  gw1.XV.754.1  334     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 444     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27565P192954  gw1.XVI.2146.1  57  AT5G06470   glutaredoxin family protein 
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49853P348963  gw1.XVI.2951.1  156     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49902P349303  gw1.XVI.3842.1  326     
LF  LF1450  1450  14  6  27.5548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27824P194762  gw1.XVII.278.1  274  AT1G28220   ATPUP3 (Arabidopsis thaliana purine permease 3); purine transmembrane transporter 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29061P203423  estExt_fgenesh4_pg.C_770103  73  AT5G49120   senescence‐associated protein‐related 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29224P204565  estExt_fgenesh4_pm.C_400006  1  AT4G16520   ATG8F (AUTOPHAGY 8F); microtubule binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41905P293329  estExt_fgenesh4_pm.C_400096  429  AT2G26560   PLA2A 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04172P029199  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0449  53  AT1G14980   CPN10 (CHAPERONIN 10) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28224P197566  estExt_Genewise1_v1.C_1180106  187  AT1G32450   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00138P000963  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I7229  15  AT3G57670   NTT (NO TRANSMITTING TRACT); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  134  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04975P034821  eugene3.00002454  1  AT3G25500   AHF1 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05097P035677  eugene3.00010257  2  AT2G40030   ATNRPD1B 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53985P377886  eugene3.00010312  444     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05252P036762  eugene3.00011125  76  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05278P036942  eugene3.00011304  465  AT1G60640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68771.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93752.1); contains domain C2H2 and C2HC 
zinc fingers (SSF57667) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05418P037922  eugene3.00012304  146  AT2G45470   FLA8 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41991P293932  eugene3.00012562  184     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41993P293945  eugene3.00012622  207     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05504P038528  eugene3.00012815  102     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05529P038698  eugene3.00012980  472  AT5G62880   ATRAC10 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53760P376311  eugene3.00012988  453     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05609P039260  eugene3.00020250  196  AT1G75640   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05705P039930  eugene3.00020682  562  AT1G21460   nodulin MtN3 family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05860P041020  eugene3.00021328  517  AT3G09510   nucleic acid binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53561P374914  eugene3.00030003  356     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06182P043269  eugene3.00030830  4  AT4G17260   L‐lactate dehydrogenase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06194P043354  eugene3.00030892  421  AT4G22810   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06395P044760  eugene3.00031688  114  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42054P294377  eugene3.00031696  11     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06606P046237  eugene3.00040730  484  AT5G19820   EMB2734 (EMBRYO DEFECTIVE 2734); lyase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42081P294563  eugene3.00041103  385     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06798P047585  eugene3.00050186  272  AT5G06920   FLA21 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 21 PRECURSOR) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53271P372890  eugene3.00050491  55     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06971P048796  eugene3.00050963  77  AT1G21326   VQ motif‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07118P049821  eugene3.00051588  506  AT4G29360   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42108P294753  eugene3.00060003  2     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53130P371900  eugene3.00060939  468     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07466P052258  eugene3.00061239  2  AT5G35110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46490.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80242.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53083P371574  eugene3.00061349  426     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07524P052663  eugene3.00061480  66  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42136P294951  eugene3.00070422  536     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07813P054688  eugene3.00070621  544  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  516  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08100P056698  eugene3.00080557  333  AT5G59720   HSP18.2 (HEAT SHOCK PROTEIN 18.2) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08168P057172  eugene3.00080894  329  AT1G10380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G17350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40998.1); contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08218P057526  eugene3.00081129  344  AT1G68480   JAG (JAGGED); nucleic acid binding / zinc ion binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08284P057983  eugene3.00081443  583  AT1G05420   OFP12 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08381P058665  eugene3.00081917  497  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08464P059244  eugene3.00090306  52  AT5G03890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10120.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62766.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08643P060499  eugene3.00091141  31  AT3G57270   BG1 (BETA‐1 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08729P061098  eugene3.00091625  386  AT3G56040   similar to hypothetical protein OsJ_018104 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ34621.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60362.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41406.1); 
contains domain Nucleotide‐diphospho‐sugar transferases (SSF53448); contains domain no description (G3DSA:3.90.550.10) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08873P062105  eugene3.00100833  65  AT3G05980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19340.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75979.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08969P062777  eugene3.00101244  39  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  8  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09220P064537  eugene3.00110032  161  AT5G45480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45470.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09669P067679  eugene3.00120312  1     



LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09716P068007  eugene3.00120494  42  AT5G23100   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G25640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67994.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10294P072057  eugene3.00130976  269  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52282P365963  eugene3.00131064  42     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10466P073259  eugene3.00140169  3  AT1G58250   SAB (SABRE) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10487P073403  eugene3.00140262  57  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10574P074018  eugene3.00140613  237  AT1G08260   POL2A 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42329P296298  eugene3.00141315  108     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10902P076312  eugene3.00150292  19  AT2G40730   HEAT repeat‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52081P364560  eugene3.00150444  33     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10941P076586  eugene3.00150479  248  AT4G12650   endomembrane protein 70 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42370P296589  eugene3.00150931  2     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11067P077465  eugene3.00150977  79  AT4G19830   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42378P296644  eugene3.00160059  289     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11576P081029  eugene3.00170081  4     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51880P363149  eugene3.00170228  123     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51858P362999  eugene3.00170387  163     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51823P362750  eugene3.00180076  506     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51820P362731  eugene3.00180083  363     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51819P362724  eugene3.00180084  507     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51818P362715  eugene3.00180095  339     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51795P362554  eugene3.00180224  363     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  454  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11823P082757  eugene3.00180718  264  AT2G35010   ATO1 (ARABIDOPSIS THIOREDOXIN O1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42434P297035  eugene3.00190110  539     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42436P297047  eugene3.00190115  490     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42437P297056  eugene3.00190116  541     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42443P297098  eugene3.00190178  490     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42472P297300  eugene3.00191030  389     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29461P206221  eugene3.00290187  9  AT4G17810   nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  267  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29580P207058  eugene3.00400252  12  AT4G15890   binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51545P360806  eugene3.00440166  206     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29735P208141  eugene3.00440177  3  AT4G33990   EMB2758 (EMBRYO DEFECTIVE 2758) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29760P208316  eugene3.00440261  108  AT4G00890   proline‐rich family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51489P360415  eugene3.00770016  515     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51439P360066  eugene3.00820090  276     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51384P359679  eugene3.00880112  324     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30239P211669  eugene3.01170002  567  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30277P211933  eugene3.01180059  12  AT1G08070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42582P298072  eugene3.01320040  262     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30636P214452  eugene3.01370085  243  AT3G18990   VRN1 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51187P358300  eugene3.01400093  176     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30685P214792  eugene3.01420081  457  AT5G11180   ATGLR2.6 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51146P358012  eugene3.01490021  406     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30764P215346  eugene3.01490044  6  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51128P357885  eugene3.01500068  510     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30785P215493  eugene3.01500080  6  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30811P215672  eugene3.01530019  382  AT5G58520   protein kinase family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42630P298404  eugene3.01570011  61     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51028P357187  eugene3.01680051  414     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51013P357084  eugene3.01700062  34     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50957P356688  eugene3.01800034  157     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50908P356347  eugene3.01900009  301     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54501P381495  eugene3.01960002  443     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50888P356205  eugene3.01990013  455     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  535     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54568P381964  eugene3.02130006  409     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  10  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42720P299039  eugene3.02170005  107     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54016P378102  eugene3.02250007  375     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54637P382448  eugene3.02280023  308     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54144P378995  eugene3.02290005  390     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  405     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31320P219236  eugene3.02430009  199  AT3G43480   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G43470.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  522     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42742P299191  eugene3.02460008  54     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42756P299288  eugene3.02640005  445     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  261  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42781P299465  eugene3.03160004  158     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31472P220300  eugene3.03410001  559  AT3G07040   RPM1 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  450     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42792P299539  eugene3.03440006  484     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31499P220490  eugene3.03720001  577  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31500P220500  eugene3.03720002  570  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31501P220504  eugene3.03720004  412  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31506P220542  eugene3.03760001  8     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31508P220550  eugene3.03780002  327  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  413     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31572P221002  eugene3.04250002  29  AT2G19620   Ndr family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54088P378606  eugene3.04760001  336     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31622P221352  eugene3.05070002  12  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42824P299763  eugene3.05200002  350     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31653P221566  eugene3.05850001  68  AT3G60120   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42831P299817  eugene3.06080003  578     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55092P385633  eugene3.06140003  575     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55093P385639  eugene3.06140004  533     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54095P378656  eugene3.06290001  431     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55118P385819  eugene3.06450004  498     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42843P299896  eugene3.07360002  325     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42855P299982  eugene3.08680001  540     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55274P386909  eugene3.09370001  218     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55276P386921  eugene3.09420002  149     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31945P223614  eugene3.09770002  149  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31967P223766  eugene3.100440001  3  AT1G69295   beta‐1 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54186P379294  eugene3.10210002  539     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42883P300176  eugene3.10930001  9  AT1G67020   unknown protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  24     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32160P225114  eugene3.115140001  365  AT4G18160   KCO6 



LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32370P226584  eugene3.131390001  4     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42901P300303  eugene3.13320002  250     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  503     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42907P300346  eugene3.13940001  416     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  408  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32536P227752  eugene3.14490002  6     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42913P300386  eugene3.14730001  444     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32661P228625  eugene3.15460003  130  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50453P353158  eugene3.156020001  90     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32693P228849  eugene3.156720001  1  AT4G18260   cytochrome B561‐related 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32845P229914  eugene3.16960005  1  AT1G76810   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32862P230031  eugene3.170780001  2  AT3G60370   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50467P353260  eugene3.172110001  443     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54458P381196  eugene3.183090001  449     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54465P381244  eugene3.18580001  98     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50481P353354  eugene3.19000002  17     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33127P231884  eugene3.198220001  92  AT1G21280   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81001.1); contains InterPro domain Retrotransposon gag protein (InterPro:IPR005162) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33135P231939  eugene3.19910001  3  AT2G32440   KAO2 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42953P300667  eugene3.199280001  15     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  8     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54532P381712  eugene3.20240002  1     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50492P353435  eugene3.205170001  457     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33286P233001  eugene3.215590001  338  AT1G21640   NADK2 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42959P300712  eugene3.216000001  487     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33376P233629  eugene3.23280001  13  AT5G06570   hydrolase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  5  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42971P300795  eugene3.28490001  152     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33710P235968  eugene3.30070001  525  AT4G02720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22538.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ68232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF926 
(InterPro:IPR009269) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42981P300866  eugene3.36280001  450     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42984P300887  eugene3.36590001  554     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42988P300911  eugene3.37000001  104     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34056P238386  eugene3.37380001  84     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54873P384104  eugene3.37400001  401     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54909P384352  eugene3.40430002  289     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43004P301028  eugene3.42260001  52     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43007P301048  eugene3.42720001  349     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34138P238964  eugene3.44060001  109  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34139P238970  eugene3.44060002  514  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50597P354172  eugene3.47080001  342     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43025P301173  eugene3.49930001  480     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43032P301218  eugene3.53150001  266     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55059P385404  eugene3.54440001  499     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34296P240072  eugene3.58420001  218  AT4G35790   ATPLDDELTA 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34328P240294  eugene3.61940001  202  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34330P240308  eugene3.62080001  90  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34348P240436  eugene3.63730001  2  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34358P240500  eugene3.64350001  513  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  10  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34546P241822  eugene3.87550001  101     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55251P386747  eugene3.88010001  1     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53949P377630  fgenesh1_pg.C_LG_I001082  514     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50347P352420  fgenesh1_pg.C_LG_I001300  461     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53859P377000  fgenesh1_pg.C_LG_I001918  18     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50331P352307  fgenesh1_pg.C_LG_I003237  430     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53606P375230  fgenesh1_pg.C_LG_II002131  462     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50324P352258  fgenesh1_pg.C_LG_II002146  497     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50320P352231  fgenesh1_pg.C_LG_III000019 27     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53545P374808  fgenesh1_pg.C_LG_III000081 405     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53534P374725  fgenesh1_pg.C_LG_III000148 505     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 541     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53494P374448  fgenesh1_pg.C_LG_III000461 3     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53293P373039  fgenesh1_pg.C_LG_IV001384 23     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52824P369755  fgenesh1_pg.C_LG_IX001224 303     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52822P369747  fgenesh1_pg.C_LG_IX001293 393     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50291P352029  fgenesh1_pg.C_LG_VI000109 255     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53154P372069  fgenesh1_pg.C_LG_VI000129 457     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50288P352007  fgenesh1_pg.C_LG_VI000978 471     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53040P371268  fgenesh1_pg.C_LG_VII000247  563     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53008P371048  fgenesh1_pg.C_LG_VII000768  491     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52964P370737  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000072  1     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52789P369513  fgenesh1_pg.C_LG_X000024  350     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52772P369396  fgenesh1_pg.C_LG_X000115  12     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52550P367840  fgenesh1_pg.C_LG_XI001146 568     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50239P351664  fgenesh1_pg.C_LG_XII000551  228     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  456     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52292P366033  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001018  9     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52234P365628  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000023  299     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  310     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52179P365241  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001250  1     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51719P362022  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000173  28     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51711P361968  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000232  284     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51677P361728  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000514  235     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  485     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52084P364580  fgenesh1_pg.C_LG_XV000385  395     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52024P364160  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000410  20     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  435     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51951P363648  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000969  14     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51861P363019  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000397  553     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51826P362774  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000082  6     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51797P362568  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000222  486     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51762P362321  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000617  425     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50669P354670  fgenesh1_pg.C_scaffold_10036000001  494     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54178P379239  fgenesh1_pg.C_scaffold_1009000003  406     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54208P379443  fgenesh1_pg.C_scaffold_1055000003  1     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  323     



LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55473P388302  fgenesh1_pg.C_scaffold_1098000002  135     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50812P355672  fgenesh1_pg.C_scaffold_10985000001  501     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55714P389986  fgenesh1_pg.C_scaffold_11227000001  472     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50817P355709  fgenesh1_pg.C_scaffold_11572000001  304     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51347P359417  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000035  276     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51346P359412  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000054  539     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51307P359136  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000040  499     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51304P359118  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000100  430     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54283P379973  fgenesh1_pg.C_scaffold_1223000001  14     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55727P390076  fgenesh1_pg.C_scaffold_12891000001  522     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55730P390100  fgenesh1_pg.C_scaffold_13073000001  423     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55487P388400  fgenesh1_pg.C_scaffold_1322000001  236     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55733P390119  fgenesh1_pg.C_scaffold_13358000001  553     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51200P358393  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000059  113     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50114P350787  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000086  387     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50820P355728  fgenesh1_pg.C_scaffold_13706000001  382     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  256     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54169P379170  fgenesh1_pg.C_scaffold_1432000001  546     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51162P358125  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000060  521     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55743P390190  fgenesh1_pg.C_scaffold_14643000001  315     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50826P355772  fgenesh1_pg.C_scaffold_14817000001  448     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55746P390212  fgenesh1_pg.C_scaffold_14862000001  271     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51141P357978  fgenesh1_pg.C_scaffold_149000039  470     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55748P390223  fgenesh1_pg.C_scaffold_15003000001  531     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55749P390232  fgenesh1_pg.C_scaffold_15135000001  525     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51125P357865  fgenesh1_pg.C_scaffold_152000046  95     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54360P380508  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000009  1     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51122P357843  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000061  33     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  434     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54389P380714  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000019  507     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55347P387421  fgenesh1_pg.C_scaffold_1645000001  512     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51005P357026  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000010  499     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  522     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50989P356910  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000001  239     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50983P356870  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000015  320     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50977P356826  fgenesh1_pg.C_scaffold_179000001  153     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50087P350601  fgenesh1_pg.C_scaffold_182000011  475     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54459P381205  fgenesh1_pg.C_scaffold_1830000001  221     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  473     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50914P356386  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000017  462     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55769P390371  fgenesh1_pg.C_scaffold_19024000001  9     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55511P388568  fgenesh1_pg.C_scaffold_1924000001  509     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55775P390412  fgenesh1_pg.C_scaffold_19932000001  3     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50883P356168  fgenesh1_pg.C_scaffold_200000007  557     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55777P390427  fgenesh1_pg.C_scaffold_20074000001  5     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50074P350508  fgenesh1_pg.C_scaffold_202000034  414     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50872P356094  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000013  148     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50840P355873  fgenesh1_pg.C_scaffold_20594000001  498     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54553P381861  fgenesh1_pg.C_scaffold_2091000002  547     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54555P381878  fgenesh1_pg.C_scaffold_2092000002  369     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54601P382195  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000011  457     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54605P382224  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000020  600     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54612P382275  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000014  592     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54613P382279  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000016  414     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50519P353621  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000004  462     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54153P379058  fgenesh1_pg.C_scaffold_239000016  528     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54672P382695  fgenesh1_pg.C_scaffold_2459000001  484     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55528P388687  fgenesh1_pg.C_scaffold_2546000001  63     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54052P378354  fgenesh1_pg.C_scaffold_258000009  170     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54055P378373  fgenesh1_pg.C_scaffold_262000002  253     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54719P383026  fgenesh1_pg.C_scaffold_269000012  469     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54158P379094  fgenesh1_pg.C_scaffold_296000004  73     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54159P379100  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000001  565     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54817P383712  fgenesh1_pg.C_scaffold_340000004  180     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54854P383970  fgenesh1_pg.C_scaffold_363000001  478     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54894P384247  fgenesh1_pg.C_scaffold_390000006  428     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51598P361177  fgenesh1_pg.C_scaffold_40000218  479     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54910P384359  fgenesh1_pg.C_scaffold_4044000001  478     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51583P361073  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000164  500     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55569P388974  fgenesh1_pg.C_scaffold_4140000001  400     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54939P384561  fgenesh1_pg.C_scaffold_4287000001  191     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54952P384654  fgenesh1_pg.C_scaffold_431000002  422     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55001P384995  fgenesh1_pg.C_scaffold_4733000001  379     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55415P387898  fgenesh1_pg.C_scaffold_4838000001  488     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55011P385067  fgenesh1_pg.C_scaffold_484000002  74     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55416P387903  fgenesh1_pg.C_scaffold_4841000001  322     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50780P355450  fgenesh1_pg.C_scaffold_5044000001  579     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55040P385270  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000001  455     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  412     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55610P389259  fgenesh1_pg.C_scaffold_5274000001  525     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55612P389275  fgenesh1_pg.C_scaffold_5367000001  281     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55613P389281  fgenesh1_pg.C_scaffold_5383000001  544     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55065P385443  fgenesh1_pg.C_scaffold_556000004  57     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55640P389470  fgenesh1_pg.C_scaffold_6396000001  502     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55125P385864  fgenesh1_pg.C_scaffold_6612000002  18     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55142P385987  fgenesh1_pg.C_scaffold_691000004  407     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55664P389639  fgenesh1_pg.C_scaffold_7274000001  301     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55669P389672  fgenesh1_pg.C_scaffold_7558000001  17     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55468P388266  fgenesh1_pg.C_scaffold_758000002  475     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51488P360403  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000022  326     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50801P355598  fgenesh1_pg.C_scaffold_7769000001  548     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55673P389701  fgenesh1_pg.C_scaffold_7808000001  562     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55234P386629  fgenesh1_pg.C_scaffold_851000002  462     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51431P360008  fgenesh1_pg.C_scaffold_86000138  446     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50811P355667  fgenesh1_pg.C_scaffold_9498000001  492     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55458P388197  fgenesh1_pg.C_scaffold_9507000001  482     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55696P389860  fgenesh1_pg.C_scaffold_9523000001  499     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55281P386959  fgenesh1_pg.C_scaffold_955000001  470     



LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55700P389892  fgenesh1_pg.C_scaffold_9722000001  5     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55701P389895  fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001  100     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55298P387073  fgenesh1_pg.C_scaffold_989000001  11     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53350P373440  fgenesh1_pm.C_LG_IV000250  248     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53234P372628  fgenesh1_pm.C_LG_V000242 146     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51342P359381  fgenesh1_pm.C_scaffold_117000015  462     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51225P358564  fgenesh1_pm.C_scaffold_134000007  352     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51144P357999  fgenesh1_pm.C_scaffold_149000005  119     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  362     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54493P381442  fgenesh1_pm.C_scaffold_195000001  472     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54906P384329  fgenesh1_pm.C_scaffold_4032000001  306     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55203P386408  fgenesh1_pm.C_scaffold_787000001  475     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43081P301561  fgenesh4_pg.C_LG_I000317  550     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12313P086191  fgenesh4_pg.C_LG_I000442  1  AT2G33100   ATCSLD1 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  233  AT1G58025   DNA binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43122P301848  fgenesh4_pg.C_LG_I001329  507     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43126P301882  fgenesh4_pg.C_LG_I001356  478     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43127P301886  fgenesh4_pg.C_LG_I001357  458     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12635P088441  fgenesh4_pg.C_LG_I002379  15  AT5G14010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43171P302195  fgenesh4_pg.C_LG_I002542  97     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12697P088877  fgenesh4_pg.C_LG_I002741  170  AT2G33160   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43195P302362  fgenesh4_pg.C_LG_I003060  364     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43203P302421  fgenesh4_pg.C_LG_I003127  268     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43252P302763  fgenesh4_pg.C_LG_II001279  552     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13118P091822  fgenesh4_pg.C_LG_II001718  4  AT5G61910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G32910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68695.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989); contains InterPro domain Protein of unknown function GLTT (InterPro:IPR008165) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13127P091885  fgenesh4_pg.C_LG_II001801  16  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43267P302866  fgenesh4_pg.C_LG_II001866  369     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13249P092738  fgenesh4_pg.C_LG_II002523  37  AT2G46200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39689.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 274  AT1G67623   F‐box family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13273P092910  fgenesh4_pg.C_LG_III000009 193  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13281P092963  fgenesh4_pg.C_LG_III000042 282     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43326P303282  fgenesh4_pg.C_LG_III000196 217     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13443P094099  fgenesh4_pg.C_LG_III000864 35  AT5G56730   peptidase M16 family protein / insulinase family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 36  AT5G55150   F‐box family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43377P303635  fgenesh4_pg.C_LG_IV000120 536     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 20  AT5G38400   unknown protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13903P097321  fgenesh4_pg.C_LG_IX000137 451  AT1G75860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G20100.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13915P097399  fgenesh4_pg.C_LG_IX000190 1  AT3G17450   hAT dimerisation domain‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14049P098337  fgenesh4_pg.C_LG_IX001063 21  AT1G51405   myosin‐related 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 6  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14093P098646  fgenesh4_pg.C_LG_IX001364 1  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 95     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43505P304532  fgenesh4_pg.C_LG_V000658 547     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14313P100189  fgenesh4_pg.C_LG_V001181 257  AT5G14270   ATBET9 (ARABIDOPSIS THALIANA BROMODOMAIN AND EXTRATERMINAL DOMAIN PROTEIN 9); DNA binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43534P304734  fgenesh4_pg.C_LG_VI000090 579     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43551P304855  fgenesh4_pg.C_LG_VI000712 92  AT3G24255   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G23910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43499.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14540P101774  fgenesh4_pg.C_LG_VI000790 437  AT5G01225   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G09032.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62121.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14732P103120  fgenesh4_pg.C_LG_VI001880 78  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  89  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14803P103619  fgenesh4_pg.C_LG_VII000302  12     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14805P103629  fgenesh4_pg.C_LG_VII000307  147  AT5G46730   glycine‐rich protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14895P104265  fgenesh4_pg.C_LG_VII000939  28  AT5G48090   ELP1 (EDM2‐LIKE PROTEIN1); protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15190P106327  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001221  52  AT1G14750   SDS (SOLO DANCERS) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15199P106391  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001276  540  AT3G29785   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67882.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15235P106642  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001460  12  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15244P106706  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001510  12  AT1G04500   zinc finger CONSTANS‐related 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15271P106891  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001643  24  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43634P305437  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001696  384     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15308P107150  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001895  1  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15341P107383  fgenesh4_pg.C_LG_X000141  436  AT1G09600   protein kinase family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 17  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15722P110049  fgenesh4_pg.C_LG_XI000178 54     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15746P110218  fgenesh4_pg.C_LG_XI000333 46  AT3G19070   cell wall protein‐related 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 354     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15797P110576  fgenesh4_pg.C_LG_XI000709 513  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43781P306467  fgenesh4_pg.C_LG_XI000755 358     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43785P306494  fgenesh4_pg.C_LG_XI000873 342     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15952P111658  fgenesh4_pg.C_LG_XII000484  3  AT3G02550   LBD41 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 41) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43811P306677  fgenesh4_pg.C_LG_XII000533  287     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43817P306719  fgenesh4_pg.C_LG_XII000563  537     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43834P306837  fgenesh4_pg.C_LG_XII000661  6     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43843P306899  fgenesh4_pg.C_LG_XII001089  578     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  6     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16231P113614  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669  118  AT4G02270   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16245P113711  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824  37  AT3G07250   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43870P307086  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001007  453     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16325P114273  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000167  262  AT2G26180   IQD6 (IQ‐domain 6); calmodulin binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43952P307659  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000267  375     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43990P307926  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000554  580     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43999P307988  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000641  470  AT4G19610   RNA binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44005P308033  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000880  552     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16417P114919  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000950  458  AT1G09850   XBCP3 (XYLEM BARK CYSTEINE PEPTIDASE 3); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16523P115657  fgenesh4_pg.C_LG_XV000659  7  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16542P115791  fgenesh4_pg.C_LG_XV000768  7  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16566P115959  fgenesh4_pg.C_LG_XV000928  418  AT2G24840   AGL61; DNA binding / transcription factor 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44043P308301  fgenesh4_pg.C_LG_XV000958  138     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44045P308314  fgenesh4_pg.C_LG_XV000962  5     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16666P116657  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000515  64  AT2G38110   GPAT6 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16675P116724  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000578  509  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44061P308426  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000804  4     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44069P308481  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000860  120     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44070P308488  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000886  298     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  373     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44092P308641  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001231  354     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16768P117375  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000071  332     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16769P117380  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000074  340     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16773P117407  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000084  334     



LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44117P308819  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000037  208     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44127P308883  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000112  521     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16847P117926  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000119  244  AT1G16180   TMS membrane family protein / tumour differentially expressed (TDE) family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16857P117996  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000196  434     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44137P308955  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000273  444     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44158P309102  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000764  561     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44176P309228  fgenesh4_pg.C_scaffold_10103000001  193     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44187P309306  fgenesh4_pg.C_scaffold_10288000001  537     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44204P309422  fgenesh4_pg.C_scaffold_10566000001  42     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44207P309446  fgenesh4_pg.C_scaffold_10628000001  416     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44228P309590  fgenesh4_pg.C_scaffold_11117000001  576     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44230P309610  fgenesh4_pg.C_scaffold_11136000001  2     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34759P243308  fgenesh4_pg.C_scaffold_11303000001  5     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44242P309692  fgenesh4_pg.C_scaffold_11350000001  25     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44244P309705  fgenesh4_pg.C_scaffold_11410000001  464     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44250P309744  fgenesh4_pg.C_scaffold_11458000001  469     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44277P309936  fgenesh4_pg.C_scaffold_11732000001  134     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34813P243689  fgenesh4_pg.C_scaffold_118000009  1  AT5G46790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17870.1); similar to Streptomyces cyclase/dehydrase family protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65631.1); contains InterPro domain Streptomyces 
cyclase/dehydrase (InterPro:IPR005031) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44287P310005  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000001  501     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44297P310077  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000032  540     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34857P243999  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000023  1  AT4G03500   ankyrin repeat family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44344P310402  fgenesh4_pg.C_scaffold_12384000001  576     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44350P310444  fgenesh4_pg.C_scaffold_12475000001  410     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44356P310489  fgenesh4_pg.C_scaffold_12549000001  538  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34952P244658  fgenesh4_pg.C_scaffold_12554000001  2  AT5G46760   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  528  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44393P310747  fgenesh4_pg.C_scaffold_132000046  413     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  540     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44416P310912  fgenesh4_pg.C_scaffold_13493000001  378     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44425P310970  fgenesh4_pg.C_scaffold_13534000001  443     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44427P310986  fgenesh4_pg.C_scaffold_13579000001  351     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35134P245937  fgenesh4_pg.C_scaffold_1370000002  453  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44457P311196  fgenesh4_pg.C_scaffold_13821000001  367     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44477P311333  fgenesh4_pg.C_scaffold_1426000001  481     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44480P311360  fgenesh4_pg.C_scaffold_14291000001  296     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  555     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44492P311439  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000042  128     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  416     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  477     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  188  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44511P311571  fgenesh4_pg.C_scaffold_1474000002  305     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44518P311620  fgenesh4_pg.C_scaffold_14893000002  55     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44533P311727  fgenesh4_pg.C_scaffold_150000060  482     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35292P247043  fgenesh4_pg.C_scaffold_15002000001  461  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44541P311784  fgenesh4_pg.C_scaffold_15140000001  39     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  477     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35369P247577  fgenesh4_pg.C_scaffold_1559000001  200  AT5G63020   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  6  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44613P312290  fgenesh4_pg.C_scaffold_1596000001  443     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  178  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44635P312441  fgenesh4_pg.C_scaffold_16391000001  240     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35532P248723  fgenesh4_pg.C_scaffold_16616000001  527  AT5G47260   ATP binding / GTP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35556P248890  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000039  5  AT1G20920   DEAD box RNA helicase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  380     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44687P312809  fgenesh4_pg.C_scaffold_17101000001  435     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35625P249372  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000002  376  AT4G03060   AOP2 (ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING 2); oxidoreductase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44705P312932  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000015  540     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  234  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44708P312952  fgenesh4_pg.C_scaffold_17347000001  494     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44711P312974  fgenesh4_pg.C_scaffold_17443000001  392     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35638P249466  fgenesh4_pg.C_scaffold_17494000001  3  AT3G13490   OVA5 (OVULE ABORTION 5); ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35653P249567  fgenesh4_pg.C_scaffold_1770000002  16  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  528     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44732P313119  fgenesh4_pg.C_scaffold_17747000001  230     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35691P249834  fgenesh4_pg.C_scaffold_17951000001  106  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44754P313274  fgenesh4_pg.C_scaffold_1799000001  582     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44761P313323  fgenesh4_pg.C_scaffold_181000030  494     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35711P249973  fgenesh4_pg.C_scaffold_18177000001  1  AT5G55960   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function UPF0118 (InterPro:IPR002549) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44781P313464  fgenesh4_pg.C_scaffold_18470000001  409     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44785P313493  fgenesh4_pg.C_scaffold_1853000001  506     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44790P313526  fgenesh4_pg.C_scaffold_186000020  500     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35781P250464  fgenesh4_pg.C_scaffold_1877000003  1  AT4G32551   LUG 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35793P250550  fgenesh4_pg.C_scaffold_18879000001  2  AT5G40280   WIG 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44811P313675  fgenesh4_pg.C_scaffold_18904000001  7     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44819P313731  fgenesh4_pg.C_scaffold_19040000001  359     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  339     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35826P250782  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000016  16  AT1G19990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11600.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92449.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  2     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35864P251046  fgenesh4_pg.C_scaffold_1943000001  322  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35866P251061  fgenesh4_pg.C_scaffold_19450000001  549  AT1G13080   CYP71B2 (CYTOCHROME P450 71B2); oxygen binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35884P251187  fgenesh4_pg.C_scaffold_1956000002  93  AT4G25680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49475.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44895P314259  fgenesh4_pg.C_scaffold_20247000001  360     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44898P314284  fgenesh4_pg.C_scaffold_20311000001  477     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44899P314292  fgenesh4_pg.C_scaffold_20314000001  540     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  477     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44915P314400  fgenesh4_pg.C_scaffold_207000005  541     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44923P314457  fgenesh4_pg.C_scaffold_20716000001  432     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44940P314579  fgenesh4_pg.C_scaffold_2109000001  542     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44942P314590  fgenesh4_pg.C_scaffold_21176000001  59     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44951P314652  fgenesh4_pg.C_scaffold_2123000001  2     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44957P314694  fgenesh4_pg.C_scaffold_21304000001  556     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36112P252780  fgenesh4_pg.C_scaffold_21606000001  546  AT5G60210   cytoplasmic linker protein‐related 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36113P252787  fgenesh4_pg.C_scaffold_21609000001  83  AT5G09360   LAC14 (laccase 14); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44985P314891  fgenesh4_pg.C_scaffold_2169000001  492     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36140P252980  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000028  318  AT1G70200   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  203     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45000P314999  fgenesh4_pg.C_scaffold_2189000001  470     



LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45010P315065  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000001  470     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36170P253187  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000028  7  AT5G46170   F‐box family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45013P315085  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000029  440     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45019P315128  fgenesh4_pg.C_scaffold_2206000001  429     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36183P253276  fgenesh4_pg.C_scaffold_2211000001  7  AT1G43760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G40390.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA 
polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45047P315326  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000019  7     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45048P315333  fgenesh4_pg.C_scaffold_2283000001  130     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45061P315426  fgenesh4_pg.C_scaffold_2307000003  552     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  339     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45092P315642  fgenesh4_pg.C_scaffold_2439000001  519     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45101P315704  fgenesh4_pg.C_scaffold_246000003  358     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45113P315786  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000008  565     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45125P315870  fgenesh4_pg.C_scaffold_252000024  86     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45142P315990  fgenesh4_pg.C_scaffold_258000008  505     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45156P316089  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000004  524     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36377P254636  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000268  2  AT3G10040   transcription factor 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36395P254764  fgenesh4_pg.C_scaffold_2825000001  482  AT3G61760   dynamin‐like protein B (DL1B) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  7  AT3G13820   F‐box family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36430P255008  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000074  562  AT4G36380   ROT3 (ROTUNDIFOLIA 3); oxygen binding / steroid hydroxylase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36433P255028  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000106  254  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36436P255048  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000122  2  AT3G10010   DML2 (DEMETER‐LIKE 2); 4 iron 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36480P255359  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000368  3  AT5G62420   aldo/keto reductase family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36495P255464  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000005  202  AT1G01790   KEA1 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45198P316385  fgenesh4_pg.C_scaffold_298000008  268     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  8  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36623P256360  fgenesh4_pg.C_scaffold_3467000001  2  AT1G15780   protein binding / transcription cofactor 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45258P316805  fgenesh4_pg.C_scaffold_3526000001  537     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  118     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45277P316939  fgenesh4_pg.C_scaffold_365000001  443     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45298P317085  fgenesh4_pg.C_scaffold_375000005  475     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45303P317115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3790000001  552     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  23     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45309P317159  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000002  517     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45319P317230  fgenesh4_pg.C_scaffold_3916000001  485     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45327P317286  fgenesh4_pg.C_scaffold_397000003  172     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45371P317594  fgenesh4_pg.C_scaffold_411000008  284     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45382P317674  fgenesh4_pg.C_scaffold_419000002  503  AT4G28710   XIH 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36842P257889  fgenesh4_pg.C_scaffold_426000001  283  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45424P317963  fgenesh4_pg.C_scaffold_4497000002  491     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36918P258421  fgenesh4_pg.C_scaffold_4659000001  114  AT1G28420   HB‐1 (homeobox‐1); transcription factor 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  530     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45466P318257  fgenesh4_pg.C_scaffold_487000006  144     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36955P258684  fgenesh4_pg.C_scaffold_507000003  532  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36974P258815  fgenesh4_pg.C_scaffold_5236000001  602  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  480  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  423     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45507P318547  fgenesh4_pg.C_scaffold_5408000001  584     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  514     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37006P259038  fgenesh4_pg.C_scaffold_5555000001  105  AT4G02850   phenazine biosynthesis PhzC/PhzF family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  316     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45534P318733  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000102  328     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  2     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37099P259691  fgenesh4_pg.C_scaffold_626000003  446  AT4G03940   unknown protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45578P319044  fgenesh4_pg.C_scaffold_628000003  67     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45579P319051  fgenesh4_pg.C_scaffold_6293000001  450     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45609P319257  fgenesh4_pg.C_scaffold_6454000001  223     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37167P260163  fgenesh4_pg.C_scaffold_6458000001  321  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45613P319291  fgenesh4_pg.C_scaffold_6473000002  519     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  500     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37176P260229  fgenesh4_pg.C_scaffold_6502000001  427  AT1G22120   unknown protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45622P319349  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000059  11     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37297P261074  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000221  265  AT2G15480   UGT73B5 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B5); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45662P319628  fgenesh4_pg.C_scaffold_708000001  33     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37330P261304  fgenesh4_pg.C_scaffold_7209000001  568  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45682P319772  fgenesh4_pg.C_scaffold_7292000001  400     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45701P319905  fgenesh4_pg.C_scaffold_7459000001  8     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45702P319908  fgenesh4_pg.C_scaffold_7460000001  388     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45720P320035  fgenesh4_pg.C_scaffold_7653000001  598     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37399P261788  fgenesh4_pg.C_scaffold_7945000001  464  AT1G69190   2‐amino‐4‐hydroxy‐6‐hydroxymethyldihydropteridine diphosphokinase/ dihydropteroate synthase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37402P261808  fgenesh4_pg.C_scaffold_797000003  6  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37480P262355  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000113  263  AT4G36020   CSDP1 (COLD SHOCK DOMAIN PROTEIN 1); RNA binding / double‐stranded DNA binding / nucleic acid binding / single‐stranded DNA binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  441  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45820P320735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8756000001  194     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45829P320799  fgenesh4_pg.C_scaffold_8861000001  246     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45837P320854  fgenesh4_pg.C_scaffold_896000001  529     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  590  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45861P321024  fgenesh4_pg.C_scaffold_9358000001  540     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37581P263067  fgenesh4_pg.C_scaffold_9418000001  4     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45902P321312  fgenesh4_pg.C_scaffold_9977000001  207     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45903P321316  fgenesh4_pg.C_scaffold_9988000001  375     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45912P321382  fgenesh4_pm.C_LG_I000891 57  AT5G60020   LAC17 (laccase 17); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45923P321459  fgenesh4_pm.C_LG_III000673  1  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS17961P125724  fgenesh4_pm.C_LG_XV000143  1  AT2G37360   ABC transporter family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37672P263701  fgenesh4_pm.C_scaffold_142000032  16  AT1G60500   dynamin family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18245P127710  grail3.0002010901  335  AT3G54700   carbohydrate transmembrane transporter/ phosphate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18274P127914  grail3.0002043301  19  AT2G32100   OFP16 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18667P130663  grail3.0007009001  58  AT5G21170   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐2 subunit 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51789P362512  grail3.0007010101  285     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50354P352466  grail3.0008023501  466     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53958P377696  grail3.0008045001  63     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18786P131498  grail3.0009006701  103  AT3G05960   sugar transporter 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46042P322294  grail3.0011030901  336     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53003P371013  grail3.0011036601  164     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19144P134003  grail3.0015024001  246  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19601P137203  grail3.0024036901  259  AT3G57500   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO19376.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20138P140961  grail3.0047028001  2  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 



LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20266P141860  grail3.0053010201  487  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20339P142369  grail3.0058011101  5  AT2G01570   RGA1 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  391     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20614P144294  grail3.0085002501  46  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  124  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52648P368525  grail3.0109006901  331     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51327P359276  grail3.0119000601  584     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38148P267031  grail3.0135001001  3  AT2G30580   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  517     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46181P323262  grail3.0150004801  104     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20953P146671  grail3.0209002401  110  AT2G43900   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46197P323373  grail3.0214000101  425     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46210P323468  grail3.0252000901  412     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46211P323476  grail3.0272000101  514     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50573P353999  grail3.0385000201  278     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54975P384815  grail3.0447000401  492     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  442     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38464P269245  grail3.1043000101  4  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38486P269399  grail3.1183000101  527  AT5G66310   kinesin motor family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55328P387283  grail3.13360000101  96     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46250P323746  grail3.16743000201  2     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55351P387449  grail3.17043000101  72     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50691P354828  grail3.17206000201  217     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55355P387476  grail3.17624000101  571     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54654P382570  grail3.2349000201  400     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50530P353699  grail3.2541000301  340     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46262P323830  grail3.2542000101  101     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38721P271046  grail3.3134000101  1  AT1G67550   URE (UREASE); urease 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46267P323869  grail3.3793000201  41     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55396P387759  grail3.3832000101  26     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46269P323881  grail3.3998000101  383     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  513     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  129     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46282P323974  grail3.5371000101  29     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46283P323979  grail3.5371000401  298     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55430P387999  grail3.6296000201  408     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  432     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38849P271938  grail3.8599000101  59     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55451P388149  grail3.8620000101  99     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46306P324137  gw1.1025.14.1542     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46309P324163  gw1.10258.1.13     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38923P272459  gw1.1081.8.1  468  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46357P324497  gw1.1128.11.1522     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46369P324582  gw1.1160.2.1  59     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46372P324602  gw1.1164.1.1  364     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46403P324818  gw1.119.37.1  553     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46458P325203  gw1.124.174.1392     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39209P274462  gw1.12796.5.1403  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46561P325922  gw1.1349.5.1  62  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39398P275784  gw1.137.197.145  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46604P326223  gw1.137.237.1557     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46609P326260  gw1.1375.1.1  535     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46613P326288  gw1.1394.1.1  549     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46625P326369  gw1.140.347.1278  AT1G30760   FAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46634P326435  gw1.14158.1.1524     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46648P326535  gw1.145.1.1  213     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  226  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46767P327367  gw1.159.30.1  493     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46774P327414  gw1.159.76.1  560     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46809P327660  gw1.166.1.1  60     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46815P327704  gw1.16697.1.135     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46872P328102  gw1.17214.1.1303     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46891P328235  gw1.1755.1.1  271     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46899P328290  gw1.1770.1.1  304     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39941P279585  gw1.185.69.1  515  AT5G39190   GLP2A (GERMIN‐LIKE PROTEIN 2A); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  7  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46970P328788  gw1.190.14.1  561     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46980P328856  gw1.193.107.1498     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40088P280613  gw1.205.68.1  353  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47034P329235  gw1.2058.1.1  104     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47133P329929  gw1.230.2.1  471     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47137P329955  gw1.2321.5.1  404  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47146P330020  gw1.235.4.1  336     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47157P330095  gw1.240.12.1  294     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40266P281862  gw1.245.3.1  71  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40320P282234  gw1.2679.5.1  283  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47264P330846  gw1.282.5.1  576     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47306P331136  gw1.309.24.1  564     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47328P331295  gw1.327.5.1  552  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47333P331327  gw1.335.1.1  36     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40639P284468  gw1.351.9.1  524  AT4G36220   FAH1 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47374P331615  gw1.371.1.1  422     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40660P284618  gw1.372.18.1  508  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47406P331838  gw1.390.16.1  374     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47407P331846  gw1.390.17.1  458     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40755P285284  gw1.40.540.1  431  AT4G31940   CYP82C4 (cytochrome P450 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40811P285674  gw1.403.6.1  2  AT4G33495   RPD1 (ROOT PRIMORDIUM DEFECTIVE 1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47463P332240  gw1.41.620.1  363     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40926P286476  gw1.436.1.1  180  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40928P286490  gw1.436.18.1  200  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40930P286505  gw1.438.1.1  309  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47518P332622  gw1.44.601.1  480     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47534P332735  gw1.447.1.1  602     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47535P332743  gw1.4476.1.1  545     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41006P287042  gw1.449.6.1  482  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47580P333057  gw1.511.3.1  248     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47596P333161  gw1.538.1.1  513     



LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47604P333218  gw1.5562.1.1  468     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47628P333385  gw1.57.304.1  473     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47643P333489  gw1.573.3.1  487     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41228P288593  gw1.64.49.1  535  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  537  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47721P334038  gw1.6716.1.1  127     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47784P334479  gw1.7565.1.1  446     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47826P334771  gw1.7932.1.1  462     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47851P334950  gw1.8224.1.1  457     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47860P335008  gw1.8324.2.1  220     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47866P335049  gw1.843.1.1  453     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41619P291332  gw1.8777.2.1  209  AT5G43370   PHT2 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47927P335478  gw1.903.1.1  343     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41657P291595  gw1.906.3.1  362  AT4G32650   ATKC1 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47958P335693  gw1.952.1.1  3  AT3G25830   ATTPS‐CIN (TERPENE SYNTHASE‐LIKE SEQUENCE‐1 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21062P147432  gw1.I.2062.1  31  AT5G49700   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21073P147510  gw1.I.2183.1  225  AT5G58580   ATL63; protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48031P336209  gw1.I.238.1  475     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48040P336271  gw1.I.2637.1  540     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  460     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21213P148491  gw1.I.3529.1  245  AT3G55570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41761.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69142.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48207P337436  gw1.I.7423.1  464     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21756P152291  gw1.I.8997.1  28  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21832P152820  gw1.I.9674.1  112  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48248P337724  gw1.I.9793.1  443     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21930P153508  gw1.II.1468.1  391  AT5G52010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48285P337984  gw1.II.2743.1  411  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48286P337989  gw1.II.2744.1  547  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48295P338054  gw1.II.3077.1  470  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22228P155594  gw1.II.3876.1  21  AT1G47655   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22264P155844  gw1.II.4141.1  1  AT4G37750   CKC 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  153     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22325P156270  gw1.II.735.1  12  AT4G01570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22374P156615  gw1.III.1024.1 2  AT1G12380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49735.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79336.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO16969.1); contains InterPro domain Actin‐binding FH2 (InterPro:IPR015425) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22378P156641  gw1.III.1044.1 4  AT2G35540   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22410P156868  gw1.III.1280.1 217  AT3G06470   GNS1/SUR4 membrane family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48356P338484  gw1.III.1809.1 570     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48369P338572  gw1.III.2091.1 59     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22541P157785  gw1.III.2187.1 538  AT2G43580   chitinase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22550P157845  gw1.III.2224.1 342  AT3G13840   scarecrow transcription factor family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22745P159212  gw1.IV.1262.1 8  AT1G21740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81539.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22753P159267  gw1.IV.1348.1 165  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22816P159707  gw1.IV.216.1  535  AT3G30210   MYB121 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS23642P165489  gw1.V.227.1  26  AT1G21340   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48708P340949  gw1.V.4301.1  501     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  436  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24269P169877  gw1.VI.400.1  36  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24379P170648  gw1.VII.1008.1  1  AT5G03760   ATCSLA9 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48868P342068  gw1.VII.1903.1  288     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  453  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  537  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48890P342219  gw1.VII.2362.1  382     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48938P342556  gw1.VII.3662.1  494  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24738P173161  gw1.VIII.1065.1  30  AT2G39020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24862P174033  gw1.VIII.1992.1  2  AT4G14465   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24958P174703  gw1.VIII.2762.1  3  AT5G15110   pectate lyase family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25121P175844  gw1.VIII.996.1 368  AT1G69560   MYB105 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  254  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25394P177757  gw1.X.372.1  4  AT3G25700   chloroplast nucleoid DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49064P343436  gw1.X.3857.1  9     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  539     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49129P343892  gw1.X.534.1  400  AT5G49330   AtMYB111 (myb domain protein 111); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49184P344278  gw1.XI.1582.1 375     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49195P344352  gw1.XI.1660.1 314     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49199P344383  gw1.XI.178.1  595     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49229P344595  gw1.XI.228.1  399  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49287P345000  gw1.XI.3128.1 503     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26335P184345  gw1.XIII.1835.1  417  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26336P184350  gw1.XIII.1839.1  512  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  434  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  348     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26528P185690  gw1.XIII.62.1  307  AT1G27410   DNA cross‐link repair protein‐related 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26706P186938  gw1.XIV.2418.1  87  AT1G02730   ATCSLD5 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49503P346511  gw1.XIV.304.1 591     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49510P346561  gw1.XIV.337.1 299     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49530P346697  gw1.XIV.378.1 75     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 5  AT1G03470   kinase interacting family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26874P188117  gw1.XIV.4244.1  319  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49558P346894  gw1.XIV.4286.1  152  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49559P346901  gw1.XIV.4293.1  131  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26894P188252  gw1.XIV.670.1 27  AT1G78110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61735.1) 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49579P347043  gw1.XIX.1044.1  319     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49609P347254  gw1.XIX.1422.1  469     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27048P189332  gw1.XIX.2318.1  10  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49647P347517  gw1.XIX.2399.1  398     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49689P347814  gw1.XIX.471.1 573     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27142P189991  gw1.XIX.765.1 69  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49712P347975  gw1.XIX.907.1 483     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27306P191138  gw1.XV.2531.1  5  AT5G61750   cupin family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49785P348488  gw1.XV.754.1  369     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 502     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27565P192954  gw1.XVI.2146.1  64  AT5G06470   glutaredoxin family protein 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49853P348963  gw1.XVI.2951.1  168     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49902P349303  gw1.XVI.3842.1  366     
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27824P194762  gw1.XVII.278.1  308  AT1G28220   ATPUP3 (Arabidopsis thaliana purine permease 3); purine transmembrane transporter 
LF  LF1451  1451  14  6  27.5748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27922P195454  gw1.XVIII.1235.1  526  AT1G52190   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 



LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29061P203423  estExt_fgenesh4_pg.C_770103  75  AT5G49120   senescence‐associated protein‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  3  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29224P204565  estExt_fgenesh4_pm.C_400006  1  AT4G16520   ATG8F (AUTOPHAGY 8F); microtubule binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41905P293329  estExt_fgenesh4_pm.C_400096  453  AT2G26560   PLA2A 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04172P029199  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0449  56  AT1G14980   CPN10 (CHAPERONIN 10) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28224P197566  estExt_Genewise1_v1.C_1180106  199  AT1G32450   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00138P000963  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I7229  15  AT3G57670   NTT (NO TRANSMITTING TRACT); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  144  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04975P034821  eugene3.00002454  1  AT3G25500   AHF1 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05097P035677  eugene3.00010257  2  AT2G40030   ATNRPD1B 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53985P377886  eugene3.00010312  476     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05252P036762  eugene3.00011125  81  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05278P036942  eugene3.00011304  497  AT1G60640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68771.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93752.1); contains domain C2H2 and C2HC 
zinc fingers (SSF57667) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05418P037922  eugene3.00012304  158  AT2G45470   FLA8 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05437P038059  eugene3.00012440  1  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41991P293932  eugene3.00012562  200     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41993P293945  eugene3.00012622  222     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05504P038528  eugene3.00012815  106     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05529P038698  eugene3.00012980  502  AT5G62880   ATRAC10 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53760P376311  eugene3.00012988  482     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05609P039260  eugene3.00020250  209  AT1G75640   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05705P039930  eugene3.00020682  600  AT1G21460   nodulin MtN3 family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05860P041020  eugene3.00021328  554  AT3G09510   nucleic acid binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53561P374914  eugene3.00030003  376     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06182P043269  eugene3.00030830  4  AT4G17260   L‐lactate dehydrogenase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06194P043354  eugene3.00030892  453  AT4G22810   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06395P044760  eugene3.00031688  123  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42054P294377  eugene3.00031696  13     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53427P373977  eugene3.00031918  307     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06606P046237  eugene3.00040730  515  AT5G19820   EMB2734 (EMBRYO DEFECTIVE 2734); lyase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42081P294563  eugene3.00041103  417     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06798P047585  eugene3.00050186  294  AT5G06920   FLA21 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 21 PRECURSOR) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53271P372890  eugene3.00050491  56     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06971P048796  eugene3.00050963  83  AT1G21326   VQ motif‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07118P049821  eugene3.00051588  540  AT4G29360   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42108P294753  eugene3.00060003  3     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53130P371900  eugene3.00060939  498     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07466P052258  eugene3.00061239  2  AT5G35110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46490.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80242.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53083P371574  eugene3.00061349  452     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07524P052663  eugene3.00061480  72  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42136P294951  eugene3.00070422  573     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07813P054688  eugene3.00070621  585  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  553  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08100P056698  eugene3.00080557  359  AT5G59720   HSP18.2 (HEAT SHOCK PROTEIN 18.2) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08168P057172  eugene3.00080894  352  AT1G10380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G17350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40998.1); contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08218P057526  eugene3.00081129  370  AT1G68480   JAG (JAGGED); nucleic acid binding / zinc ion binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08284P057983  eugene3.00081443  623  AT1G05420   OFP12 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08381P058665  eugene3.00081917  528  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08464P059244  eugene3.00090306  55  AT5G03890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10120.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62766.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08643P060499  eugene3.00091141  32  AT3G57270   BG1 (BETA‐1 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08729P061098  eugene3.00091625  409  AT3G56040   similar to hypothetical protein OsJ_018104 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ34621.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60362.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41406.1); 
contains domain Nucleotide‐diphospho‐sugar transferases (SSF53448); contains domain no description (G3DSA:3.90.550.10) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08873P062105  eugene3.00100833  70  AT3G05980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19340.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75979.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08969P062777  eugene3.00101244  39  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  8  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09220P064537  eugene3.00110032  173  AT5G45480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45470.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09669P067679  eugene3.00120312  1     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09716P068007  eugene3.00120494  46  AT5G23100   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G25640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67994.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42284P295985  eugene3.00130353  535     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10294P072057  eugene3.00130976  282  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52282P365963  eugene3.00131064  45     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10466P073259  eugene3.00140169  3  AT1G58250   SAB (SABRE) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10487P073403  eugene3.00140262  60  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10574P074018  eugene3.00140613  252  AT1G08260   POL2A 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42329P296298  eugene3.00141315  113     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10902P076312  eugene3.00150292  19  AT2G40730   HEAT repeat‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52081P364560  eugene3.00150444  34     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10941P076586  eugene3.00150479  269  AT4G12650   endomembrane protein 70 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42370P296589  eugene3.00150931  2     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11067P077465  eugene3.00150977  85  AT4G19830   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42378P296644  eugene3.00160059  309     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42395P296764  eugene3.00160984  437     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42405P296835  eugene3.00170017  526     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11576P081029  eugene3.00170081  4     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51880P363149  eugene3.00170228  131     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51858P362999  eugene3.00170387  172     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51823P362750  eugene3.00180076  538     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51820P362731  eugene3.00180083  386     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51819P362724  eugene3.00180084  538     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51818P362715  eugene3.00180095  356     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51795P362554  eugene3.00180224  391     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  485  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11823P082757  eugene3.00180718  288  AT2G35010   ATO1 (ARABIDOPSIS THIOREDOXIN O1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42434P297035  eugene3.00190110  575     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42436P297047  eugene3.00190115  526     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42437P297056  eugene3.00190116  574     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42443P297098  eugene3.00190178  521     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42472P297300  eugene3.00191030  413     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29461P206221  eugene3.00290187  9  AT4G17810   nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  288  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29580P207058  eugene3.00400252  13  AT4G15890   binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51545P360806  eugene3.00440166  222     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29735P208141  eugene3.00440177  4  AT4G33990   EMB2758 (EMBRYO DEFECTIVE 2758) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29760P208316  eugene3.00440261  110  AT4G00890   proline‐rich family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51489P360415  eugene3.00770016  552     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51439P360066  eugene3.00820090  293     



LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51384P359679  eugene3.00880112  342     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30239P211669  eugene3.01170002  604  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30277P211933  eugene3.01180059  14  AT1G08070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42582P298072  eugene3.01320040  279     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30636P214452  eugene3.01370085  265  AT3G18990   VRN1 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51187P358300  eugene3.01400093  181     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30685P214792  eugene3.01420081  491  AT5G11180   ATGLR2.6 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51146P358012  eugene3.01490021  441     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30764P215346  eugene3.01490044  6  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42615P298303  eugene3.01500026  559     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51128P357885  eugene3.01500068  543     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30785P215493  eugene3.01500080  6  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30811P215672  eugene3.01530019  408  AT5G58520   protein kinase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42630P298404  eugene3.01570011  63     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51028P357187  eugene3.01680051  443     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51013P357084  eugene3.01700062  38     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50957P356688  eugene3.01800034  165     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50908P356347  eugene3.01900009  319     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54501P381495  eugene3.01960002  471     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50888P356205  eugene3.01990013  487     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  571     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54568P381964  eugene3.02130006  430     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  11  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42720P299039  eugene3.02170005  113     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54016P378102  eugene3.02250007  396     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54637P382448  eugene3.02280023  327     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54144P378995  eugene3.02290005  416     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  434     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31320P219236  eugene3.02430009  212  AT3G43480   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G43470.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  557     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42742P299191  eugene3.02460008  60     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42756P299288  eugene3.02640005  477     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  279  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42781P299465  eugene3.03160004  171     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31472P220300  eugene3.03410001  596  AT3G07040   RPM1 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  483     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42792P299539  eugene3.03440006  514     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31499P220490  eugene3.03720001  616  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31500P220500  eugene3.03720002  604  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31501P220504  eugene3.03720004  441  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31506P220542  eugene3.03760001  11     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31508P220550  eugene3.03780002  350  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  443     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31572P221002  eugene3.04250002  31  AT2G19620   Ndr family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54982P384867  eugene3.04560003  473     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54088P378606  eugene3.04760001  356     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31622P221352  eugene3.05070002  14  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42824P299763  eugene3.05200002  378     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55074P385511  eugene3.05730006  549     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31653P221566  eugene3.05850001  71  AT3G60120   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42831P299817  eugene3.06080003  616     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55092P385633  eugene3.06140003  612     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55093P385639  eugene3.06140004  569     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54095P378656  eugene3.06290001  463     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55118P385819  eugene3.06450004  527     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42843P299896  eugene3.07360002  353     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42855P299982  eugene3.08680001  579     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55274P386909  eugene3.09370001  233     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55276P386921  eugene3.09420002  159     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31945P223614  eugene3.09770002  157  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31967P223766  eugene3.100440001  3  AT1G69295   beta‐1 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54186P379294  eugene3.10210002  573     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42883P300176  eugene3.10930001  10  AT1G67020   unknown protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  25     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32160P225114  eugene3.115140001  395  AT4G18160   KCO6 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32223P225556  eugene3.120300001  234  AT1G49040   SCD1 (STOMATAL CYTOKINESIS‐DEFECTIVE 1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32370P226584  eugene3.131390001  4     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42901P300303  eugene3.13320002  273     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  534     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42907P300346  eugene3.13940001  443     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  441  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32536P227752  eugene3.14490002  9     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42913P300386  eugene3.14730001  475     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32661P228625  eugene3.15460003  140  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50453P353158  eugene3.156020001  92     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32693P228849  eugene3.156720001  1  AT4G18260   cytochrome B561‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32845P229914  eugene3.16960005  1  AT1G76810   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32862P230031  eugene3.170780001  2  AT3G60370   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50467P353260  eugene3.172110001  480     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54458P381196  eugene3.183090001  479     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54465P381244  eugene3.18580001  108     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50481P353354  eugene3.19000002  18     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33127P231884  eugene3.198220001  97  AT1G21280   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81001.1); contains InterPro domain Retrotransposon gag protein (InterPro:IPR005162) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33135P231939  eugene3.19910001  4  AT2G32440   KAO2 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42953P300667  eugene3.199280001  17     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  9     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54532P381712  eugene3.20240002  1     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50492P353435  eugene3.205170001  490     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33286P233001  eugene3.215590001  356  AT1G21640   NADK2 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42959P300712  eugene3.216000001  523     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33376P233629  eugene3.23280001  13  AT5G06570   hydrolase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  5  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42971P300795  eugene3.28490001  165     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33710P235968  eugene3.30070001  556  AT4G02720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22538.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ68232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF926 
(InterPro:IPR009269) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42981P300866  eugene3.36280001  485     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42984P300887  eugene3.36590001  592     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42988P300911  eugene3.37000001  108     



LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34056P238386  eugene3.37380001  88     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54873P384104  eugene3.37400001  431     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54909P384352  eugene3.40430002  305     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43004P301028  eugene3.42260001  52     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43007P301048  eugene3.42720001  374     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34138P238964  eugene3.44060001  116  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34139P238970  eugene3.44060002  549  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50597P354172  eugene3.47080001  364     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55022P385145  eugene3.49830001  333     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43025P301173  eugene3.49930001  510     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34213P239486  eugene3.51340001  108  AT2G17720   oxidoreductase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43032P301218  eugene3.53150001  287     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55059P385404  eugene3.54440001  530     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34296P240072  eugene3.58420001  229  AT4G35790   ATPLDDELTA 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34328P240294  eugene3.61940001  212  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34348P240436  eugene3.63730001  2  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34358P240500  eugene3.64350001  546  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  11  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34546P241822  eugene3.87550001  105     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55251P386747  eugene3.88010001  1     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34620P242336  eugene3.95200001  231  AT2G28490   cupin family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53949P377630  fgenesh1_pg.C_LG_I001082  546     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50347P352420  fgenesh1_pg.C_LG_I001300  499     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53859P377000  fgenesh1_pg.C_LG_I001918  19     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50331P352307  fgenesh1_pg.C_LG_I003237  456     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53606P375230  fgenesh1_pg.C_LG_II002131  485     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50324P352258  fgenesh1_pg.C_LG_II002146  529     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50320P352231  fgenesh1_pg.C_LG_III000019 29     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53545P374808  fgenesh1_pg.C_LG_III000081 432     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53534P374725  fgenesh1_pg.C_LG_III000148 535     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 580     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53494P374448  fgenesh1_pg.C_LG_III000461 2     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50305P352123  fgenesh1_pg.C_LG_IV000889 556     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53293P373039  fgenesh1_pg.C_LG_IV001384 23     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52824P369755  fgenesh1_pg.C_LG_IX001224 322     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52822P369747  fgenesh1_pg.C_LG_IX001293 419     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53226P372569  fgenesh1_pg.C_LG_V000774 584     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50291P352029  fgenesh1_pg.C_LG_VI000109 271     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53154P372069  fgenesh1_pg.C_LG_VI000129 485     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50288P352007  fgenesh1_pg.C_LG_VI000978 501     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53056P371380  fgenesh1_pg.C_LG_VI001905 189     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53040P371268  fgenesh1_pg.C_LG_VII000247  602     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53008P371048  fgenesh1_pg.C_LG_VII000768  526     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52964P370737  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000072  1     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52789P369513  fgenesh1_pg.C_LG_X000024  374     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52772P369396  fgenesh1_pg.C_LG_X000115  13     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52550P367840  fgenesh1_pg.C_LG_XI001146 607     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50239P351664  fgenesh1_pg.C_LG_XII000551  247     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  487     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52292P366033  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001018  9     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52234P365628  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000023  322     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  333     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52179P365241  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001250  2     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51719P362022  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000173  28     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51711P361968  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000232  301     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51677P361728  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000514  248     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  517     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52084P364580  fgenesh1_pg.C_LG_XV000385  423     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52024P364160  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000410  21     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  467     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52017P364109  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000605  533     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51951P363648  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000969  14     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51861P363019  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000397  590     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51826P362774  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000082  6     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51797P362568  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000222  515     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51762P362321  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000617  453     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50669P354670  fgenesh1_pg.C_scaffold_10036000001  527     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54178P379239  fgenesh1_pg.C_scaffold_1009000003  431     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54208P379443  fgenesh1_pg.C_scaffold_1055000003  1     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  346     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55473P388302  fgenesh1_pg.C_scaffold_1098000002  144     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50812P355672  fgenesh1_pg.C_scaffold_10985000001  531     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55714P389986  fgenesh1_pg.C_scaffold_11227000001  499     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50817P355709  fgenesh1_pg.C_scaffold_11572000001  332     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51347P359417  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000035  293     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51346P359412  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000054  575     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51307P359136  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000040  527     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51304P359118  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000100  459     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54283P379973  fgenesh1_pg.C_scaffold_1223000001  14     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55727P390076  fgenesh1_pg.C_scaffold_12891000001  553     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55730P390100  fgenesh1_pg.C_scaffold_13073000001  446     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55487P388400  fgenesh1_pg.C_scaffold_1322000001  255     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55733P390119  fgenesh1_pg.C_scaffold_13358000001  591     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51200P358393  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000059  125     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50114P350787  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000086  410     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50820P355728  fgenesh1_pg.C_scaffold_13706000001  415     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  274     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54169P379170  fgenesh1_pg.C_scaffold_1432000001  583     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51162P358125  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000060  554     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55743P390190  fgenesh1_pg.C_scaffold_14643000001  333     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50826P355772  fgenesh1_pg.C_scaffold_14817000001  474     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55746P390212  fgenesh1_pg.C_scaffold_14862000001  292     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51141P357978  fgenesh1_pg.C_scaffold_149000039  499     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55748P390223  fgenesh1_pg.C_scaffold_15003000001  568     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55749P390232  fgenesh1_pg.C_scaffold_15135000001  558     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51125P357865  fgenesh1_pg.C_scaffold_152000046  103     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54360P380508  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000009  2     



LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51122P357843  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000061  35     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  465     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54389P380714  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000019  538     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55347P387421  fgenesh1_pg.C_scaffold_1645000001  550     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51005P357026  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000010  533     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  557     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50989P356910  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000001  254     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50983P356870  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000015  346     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50977P356826  fgenesh1_pg.C_scaffold_179000001  163     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50087P350601  fgenesh1_pg.C_scaffold_182000011  505     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54459P381205  fgenesh1_pg.C_scaffold_1830000001  235     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  501     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50914P356386  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000017  493     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55769P390371  fgenesh1_pg.C_scaffold_19024000001  9     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55511P388568  fgenesh1_pg.C_scaffold_1924000001  541     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50836P355839  fgenesh1_pg.C_scaffold_19499000001  524     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55775P390412  fgenesh1_pg.C_scaffold_19932000001  3     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50883P356168  fgenesh1_pg.C_scaffold_200000007  595     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55777P390427  fgenesh1_pg.C_scaffold_20074000001  5     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50074P350508  fgenesh1_pg.C_scaffold_202000034  442     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50872P356094  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000013  161     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50840P355873  fgenesh1_pg.C_scaffold_20594000001  530     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54553P381861  fgenesh1_pg.C_scaffold_2091000002  584     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54555P381878  fgenesh1_pg.C_scaffold_2092000002  393     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50846P355909  fgenesh1_pg.C_scaffold_215000003  577     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54601P382195  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000011  491     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54603P382211  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000017  28     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54605P382224  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000020  641     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54612P382275  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000014  633     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54613P382279  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000016  443     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50519P353621  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000004  492     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54153P379058  fgenesh1_pg.C_scaffold_239000016  565     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54672P382695  fgenesh1_pg.C_scaffold_2459000001  514     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55528P388687  fgenesh1_pg.C_scaffold_2546000001  65     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54052P378354  fgenesh1_pg.C_scaffold_258000009  185     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54055P378373  fgenesh1_pg.C_scaffold_262000002  266     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54719P383026  fgenesh1_pg.C_scaffold_269000012  499     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54158P379094  fgenesh1_pg.C_scaffold_296000004  79     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54159P379100  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000001  601     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54817P383712  fgenesh1_pg.C_scaffold_340000004  193     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54854P383970  fgenesh1_pg.C_scaffold_363000001  512     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54894P384247  fgenesh1_pg.C_scaffold_390000006  457     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51598P361177  fgenesh1_pg.C_scaffold_40000218  512     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54910P384359  fgenesh1_pg.C_scaffold_4044000001  510     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51583P361073  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000164  538     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55569P388974  fgenesh1_pg.C_scaffold_4140000001  425     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54939P384561  fgenesh1_pg.C_scaffold_4287000001  209     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54952P384654  fgenesh1_pg.C_scaffold_431000002  453     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54977P384826  fgenesh1_pg.C_scaffold_451000002  76     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55001P384995  fgenesh1_pg.C_scaffold_4733000001  402     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55415P387898  fgenesh1_pg.C_scaffold_4838000001  523     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55011P385067  fgenesh1_pg.C_scaffold_484000002  78     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55416P387903  fgenesh1_pg.C_scaffold_4841000001  349     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50780P355450  fgenesh1_pg.C_scaffold_5044000001  617     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55040P385270  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000001  484     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  439     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55610P389259  fgenesh1_pg.C_scaffold_5274000001  562     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55611P389265  fgenesh1_pg.C_scaffold_5281000001  343     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55612P389275  fgenesh1_pg.C_scaffold_5367000001  306     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55613P389281  fgenesh1_pg.C_scaffold_5383000001  579     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55065P385443  fgenesh1_pg.C_scaffold_556000004  61     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55640P389470  fgenesh1_pg.C_scaffold_6396000001  533     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55125P385864  fgenesh1_pg.C_scaffold_6612000002  20     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55142P385987  fgenesh1_pg.C_scaffold_691000004  441     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55663P389630  fgenesh1_pg.C_scaffold_7250000001  114     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55664P389639  fgenesh1_pg.C_scaffold_7274000001  325     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55669P389672  fgenesh1_pg.C_scaffold_7558000001  19     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55468P388266  fgenesh1_pg.C_scaffold_758000002  503     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51488P360403  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000022  350     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51483P360373  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000034  2     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50801P355598  fgenesh1_pg.C_scaffold_7769000001  585     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55673P389701  fgenesh1_pg.C_scaffold_7808000001  598     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55234P386629  fgenesh1_pg.C_scaffold_851000002  487     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51431P360008  fgenesh1_pg.C_scaffold_86000138  475     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50811P355667  fgenesh1_pg.C_scaffold_9498000001  524     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55458P388197  fgenesh1_pg.C_scaffold_9507000001  511     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55696P389860  fgenesh1_pg.C_scaffold_9523000001  529     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55281P386959  fgenesh1_pg.C_scaffold_955000001  498     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55700P389892  fgenesh1_pg.C_scaffold_9722000001  5     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55701P389895  fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001  105     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55298P387073  fgenesh1_pg.C_scaffold_989000001  12     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53350P373440  fgenesh1_pm.C_LG_IV000250  262     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53234P372628  fgenesh1_pm.C_LG_V000242 155     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52754P369269  fgenesh1_pm.C_LG_X000060 530     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51342P359381  fgenesh1_pm.C_scaffold_117000015  492     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51225P358564  fgenesh1_pm.C_scaffold_134000007  378     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51144P357999  fgenesh1_pm.C_scaffold_149000005  126     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  387     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54493P381442  fgenesh1_pm.C_scaffold_195000001  501     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54906P384329  fgenesh1_pm.C_scaffold_4032000001  328     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55203P386408  fgenesh1_pm.C_scaffold_787000001  511     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43081P301561  fgenesh4_pg.C_LG_I000317  589     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12313P086191  fgenesh4_pg.C_LG_I000442  1  AT2G33100   ATCSLD1 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12363P086536  fgenesh4_pg.C_LG_I000751  12  AT1G34070   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G48050.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  250  AT1G58025   DNA binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43122P301848  fgenesh4_pg.C_LG_I001329  543     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43126P301882  fgenesh4_pg.C_LG_I001356  507     



LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43127P301886  fgenesh4_pg.C_LG_I001357  491     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12635P088441  fgenesh4_pg.C_LG_I002379  15  AT5G14010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43171P302195  fgenesh4_pg.C_LG_I002542  106     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12697P088877  fgenesh4_pg.C_LG_I002741  185  AT2G33160   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43195P302362  fgenesh4_pg.C_LG_I003060  388     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43203P302421  fgenesh4_pg.C_LG_I003127  293     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12864P090043  fgenesh4_pg.C_LG_II000282  97  AT1G45110   tetrapyrrole methylase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43252P302763  fgenesh4_pg.C_LG_II001279  587     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13118P091822  fgenesh4_pg.C_LG_II001718  4  AT5G61910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G32910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68695.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989); contains InterPro domain Protein of unknown function GLTT (InterPro:IPR008165) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13127P091885  fgenesh4_pg.C_LG_II001801  19  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43267P302866  fgenesh4_pg.C_LG_II001866  395     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13249P092738  fgenesh4_pg.C_LG_II002523  37  AT2G46200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39689.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 291  AT1G67623   F‐box family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13273P092910  fgenesh4_pg.C_LG_III000009 207  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13281P092963  fgenesh4_pg.C_LG_III000042 305     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43326P303282  fgenesh4_pg.C_LG_III000196 231     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13443P094099  fgenesh4_pg.C_LG_III000864 38  AT5G56730   peptidase M16 family protein / insulinase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 38  AT5G55150   F‐box family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43377P303635  fgenesh4_pg.C_LG_IV000120 572     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 22  AT5G38400   unknown protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43459P304209  fgenesh4_pg.C_LG_IV001399 466     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13903P097321  fgenesh4_pg.C_LG_IX000137 487  AT1G75860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G20100.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13915P097399  fgenesh4_pg.C_LG_IX000190 1  AT3G17450   hAT dimerisation domain‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14049P098337  fgenesh4_pg.C_LG_IX001063 23  AT1G51405   myosin‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 6  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14093P098646  fgenesh4_pg.C_LG_IX001364 2  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 102     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43505P304532  fgenesh4_pg.C_LG_V000658 582     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14313P100189  fgenesh4_pg.C_LG_V001181 274  AT5G14270   ATBET9 (ARABIDOPSIS THALIANA BROMODOMAIN AND EXTRATERMINAL DOMAIN PROTEIN 9); DNA binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43534P304734  fgenesh4_pg.C_LG_VI000090 617     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43551P304855  fgenesh4_pg.C_LG_VI000712 99  AT3G24255   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G23910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43499.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14540P101774  fgenesh4_pg.C_LG_VI000790 470  AT5G01225   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G09032.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62121.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14637P102456  fgenesh4_pg.C_LG_VI001309 344  AT4G35830   aconitate hydratase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14732P103120  fgenesh4_pg.C_LG_VI001880 84  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  93  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14803P103619  fgenesh4_pg.C_LG_VII000302  13     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14805P103629  fgenesh4_pg.C_LG_VII000307  156  AT5G46730   glycine‐rich protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14895P104265  fgenesh4_pg.C_LG_VII000939  30  AT5G48090   ELP1 (EDM2‐LIKE PROTEIN1); protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15190P106327  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001221  54  AT1G14750   SDS (SOLO DANCERS) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15199P106391  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001276  575  AT3G29785   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67882.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15235P106642  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001460  12  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15244P106706  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001510  13  AT1G04500   zinc finger CONSTANS‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15271P106891  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001643  26  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43634P305437  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001696  406     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15308P107150  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001895  1  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15341P107383  fgenesh4_pg.C_LG_X000141  459  AT1G09600   protein kinase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 17  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15722P110049  fgenesh4_pg.C_LG_XI000178 58     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15746P110218  fgenesh4_pg.C_LG_XI000333 50  AT3G19070   cell wall protein‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 382     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15797P110576  fgenesh4_pg.C_LG_XI000709 544  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43781P306467  fgenesh4_pg.C_LG_XI000755 379     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43785P306494  fgenesh4_pg.C_LG_XI000873 370     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43800P306596  fgenesh4_pg.C_LG_XII000170  558     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15952P111658  fgenesh4_pg.C_LG_XII000484  4  AT3G02550   LBD41 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 41) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43811P306677  fgenesh4_pg.C_LG_XII000533  303     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43817P306719  fgenesh4_pg.C_LG_XII000563  570     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43834P306837  fgenesh4_pg.C_LG_XII000661  6     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43843P306899  fgenesh4_pg.C_LG_XII001089  619     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  7     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16231P113614  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669  125  AT4G02270   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16245P113711  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824  40  AT3G07250   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43870P307086  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001007  485     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16280P113958  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001191  1  AT4G24530   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G65470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to expressed protein [Prunus persica] (GB:ABJ96379.1); similar to 
hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43912P307378  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001358  286     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16325P114273  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000167  280  AT2G26180   IQD6 (IQ‐domain 6); calmodulin binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43952P307659  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000267  404     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43990P307926  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000554  617     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43999P307988  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000641  504  AT4G19610   RNA binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44005P308033  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000880  588     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16417P114919  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000950  497  AT1G09850   XBCP3 (XYLEM BARK CYSTEINE PEPTIDASE 3); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16523P115657  fgenesh4_pg.C_LG_XV000659  7  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16542P115791  fgenesh4_pg.C_LG_XV000768  8  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16566P115959  fgenesh4_pg.C_LG_XV000928  450  AT2G24840   AGL61; DNA binding / transcription factor 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44043P308301  fgenesh4_pg.C_LG_XV000958  140     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44045P308314  fgenesh4_pg.C_LG_XV000962  5     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16666P116657  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000515  68  AT2G38110   GPAT6 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16675P116724  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000578  543  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44061P308426  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000804  5     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16706P116938  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000854  570  AT5G61940   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44069P308481  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000860  125     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44070P308488  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000886  319     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  402     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44092P308641  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001231  379     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16768P117375  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000071  353     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16769P117380  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000074  365     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16773P117407  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000084  355     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44117P308819  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000037  221     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44127P308883  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000112  555     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16847P117926  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000119  263  AT1G16180   TMS membrane family protein / tumour differentially expressed (TDE) family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16857P117996  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000196  468     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44137P308955  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000273  476     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44158P309102  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000764  599     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44176P309228  fgenesh4_pg.C_scaffold_10103000001  202     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44187P309306  fgenesh4_pg.C_scaffold_10288000001  572     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44204P309422  fgenesh4_pg.C_scaffold_10566000001  44     



LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44207P309446  fgenesh4_pg.C_scaffold_10628000001  447     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44209P309457  fgenesh4_pg.C_scaffold_107000006  535     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44228P309590  fgenesh4_pg.C_scaffold_11117000001  616     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44230P309610  fgenesh4_pg.C_scaffold_11136000001  2     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34759P243308  fgenesh4_pg.C_scaffold_11303000001  5     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44242P309692  fgenesh4_pg.C_scaffold_11350000001  26     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44244P309705  fgenesh4_pg.C_scaffold_11410000001  499     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44250P309744  fgenesh4_pg.C_scaffold_11458000001  498     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44277P309936  fgenesh4_pg.C_scaffold_11732000001  144     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34813P243689  fgenesh4_pg.C_scaffold_118000009  1  AT5G46790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17870.1); similar to Streptomyces cyclase/dehydrase family protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65631.1); contains InterPro domain Streptomyces 
cyclase/dehydrase (InterPro:IPR005031) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44287P310005  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000001  531     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44297P310077  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000032  575     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34857P243999  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000023  1  AT4G03500   ankyrin repeat family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44344P310402  fgenesh4_pg.C_scaffold_12384000001  617     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44350P310444  fgenesh4_pg.C_scaffold_12475000001  434     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44356P310489  fgenesh4_pg.C_scaffold_12549000001  574  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34952P244658  fgenesh4_pg.C_scaffold_12554000001  2  AT5G46760   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44361P310521  fgenesh4_pg.C_scaffold_12763000001  545  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  562  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44393P310747  fgenesh4_pg.C_scaffold_132000046  437     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  577     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44416P310912  fgenesh4_pg.C_scaffold_13493000001  401     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44425P310970  fgenesh4_pg.C_scaffold_13534000001  475     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44427P310986  fgenesh4_pg.C_scaffold_13579000001  378     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35134P245937  fgenesh4_pg.C_scaffold_1370000002  484  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44457P311196  fgenesh4_pg.C_scaffold_13821000001  398     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44477P311333  fgenesh4_pg.C_scaffold_1426000001  512     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44480P311360  fgenesh4_pg.C_scaffold_14291000001  315     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  591     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44492P311439  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000042  137     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  446     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  512     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  202  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44511P311571  fgenesh4_pg.C_scaffold_1474000002  326     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44518P311620  fgenesh4_pg.C_scaffold_14893000002  57     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44532P311718  fgenesh4_pg.C_scaffold_14986000001  577     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44533P311727  fgenesh4_pg.C_scaffold_150000060  513     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35292P247043  fgenesh4_pg.C_scaffold_15002000001  495  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44541P311784  fgenesh4_pg.C_scaffold_15140000001  42     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  513     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35369P247577  fgenesh4_pg.C_scaffold_1559000001  214  AT5G63020   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  6  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44613P312290  fgenesh4_pg.C_scaffold_1596000001  472     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  188  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44635P312441  fgenesh4_pg.C_scaffold_16391000001  255     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35532P248723  fgenesh4_pg.C_scaffold_16616000001  564  AT5G47260   ATP binding / GTP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35556P248890  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000039  5  AT1G20920   DEAD box RNA helicase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  412     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44687P312809  fgenesh4_pg.C_scaffold_17101000001  469     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35625P249372  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000002  402  AT4G03060   AOP2 (ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING 2); oxidoreductase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44705P312932  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000015  577     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  245  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44708P312952  fgenesh4_pg.C_scaffold_17347000001  529     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44711P312974  fgenesh4_pg.C_scaffold_17443000001  415     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44713P312989  fgenesh4_pg.C_scaffold_17489000001  276     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35638P249466  fgenesh4_pg.C_scaffold_17494000001  3  AT3G13490   OVA5 (OVULE ABORTION 5); ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35653P249567  fgenesh4_pg.C_scaffold_1770000002  16  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  566     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44732P313119  fgenesh4_pg.C_scaffold_17747000001  248     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35691P249834  fgenesh4_pg.C_scaffold_17951000001  115  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44754P313274  fgenesh4_pg.C_scaffold_1799000001  620     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44761P313323  fgenesh4_pg.C_scaffold_181000030  531     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35711P249973  fgenesh4_pg.C_scaffold_18177000001  1  AT5G55960   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function UPF0118 (InterPro:IPR002549) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44781P313464  fgenesh4_pg.C_scaffold_18470000001  439     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44785P313493  fgenesh4_pg.C_scaffold_1853000001  539     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44790P313526  fgenesh4_pg.C_scaffold_186000020  535     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35793P250550  fgenesh4_pg.C_scaffold_18879000001  2  AT5G40280   WIG 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44811P313675  fgenesh4_pg.C_scaffold_18904000001  8     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44819P313731  fgenesh4_pg.C_scaffold_19040000001  384     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  366     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35826P250782  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000016  18  AT1G19990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11600.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92449.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  2     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35864P251046  fgenesh4_pg.C_scaffold_1943000001  342  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35866P251061  fgenesh4_pg.C_scaffold_19450000001  587  AT1G13080   CYP71B2 (CYTOCHROME P450 71B2); oxygen binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35884P251187  fgenesh4_pg.C_scaffold_1956000002  102  AT4G25680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49475.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44895P314259  fgenesh4_pg.C_scaffold_20247000001  388     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44898P314284  fgenesh4_pg.C_scaffold_20311000001  507     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44899P314292  fgenesh4_pg.C_scaffold_20314000001  576     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  510     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44915P314400  fgenesh4_pg.C_scaffold_207000005  579     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44923P314457  fgenesh4_pg.C_scaffold_20716000001  460     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44940P314579  fgenesh4_pg.C_scaffold_2109000001  577     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44942P314590  fgenesh4_pg.C_scaffold_21176000001  66     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44951P314652  fgenesh4_pg.C_scaffold_2123000001  2     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44957P314694  fgenesh4_pg.C_scaffold_21304000001  597     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36112P252780  fgenesh4_pg.C_scaffold_21606000001  582  AT5G60210   cytoplasmic linker protein‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36113P252787  fgenesh4_pg.C_scaffold_21609000001  90  AT5G09360   LAC14 (laccase 14); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44985P314891  fgenesh4_pg.C_scaffold_2169000001  529     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36140P252980  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000028  336  AT1G70200   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  218     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45000P314999  fgenesh4_pg.C_scaffold_2189000001  501     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45010P315065  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000001  503     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36170P253187  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000028  7  AT5G46170   F‐box family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45013P315085  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000029  468     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45019P315128  fgenesh4_pg.C_scaffold_2206000001  458     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36183P253276  fgenesh4_pg.C_scaffold_2211000001  7  AT1G43760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G40390.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA 
polymerase (reverse transcriptase) 



LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45047P315326  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000019  7     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45048P315333  fgenesh4_pg.C_scaffold_2283000001  142     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45061P315426  fgenesh4_pg.C_scaffold_2307000003  588     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  367     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45092P315642  fgenesh4_pg.C_scaffold_2439000001  554     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45101P315704  fgenesh4_pg.C_scaffold_246000003  387     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45113P315786  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000008  601     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45125P315870  fgenesh4_pg.C_scaffold_252000024  93     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45142P315990  fgenesh4_pg.C_scaffold_258000008  535     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45156P316089  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000004  557     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36377P254636  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000268  3  AT3G10040   transcription factor 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36395P254764  fgenesh4_pg.C_scaffold_2825000001  515  AT3G61760   dynamin‐like protein B (DL1B) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36407P254846  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000002  523  AT4G36250   ALDH3F1 (ALDEHYDE DEHYDROGENASE 3F1); 3‐chloroallyl aldehyde dehydrogenase/ aldehyde dehydrogenase (NAD) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  7  AT3G13820   F‐box family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36430P255008  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000074  601  AT4G36380   ROT3 (ROTUNDIFOLIA 3); oxygen binding / steroid hydroxylase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36433P255028  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000106  274  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36436P255048  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000122  2  AT3G10010   DML2 (DEMETER‐LIKE 2); 4 iron 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36480P255359  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000368  3  AT5G62420   aldo/keto reductase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36495P255464  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000005  216  AT1G01790   KEA1 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45198P316385  fgenesh4_pg.C_scaffold_298000008  289     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  8  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36623P256360  fgenesh4_pg.C_scaffold_3467000001  2  AT1G15780   protein binding / transcription cofactor 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45258P316805  fgenesh4_pg.C_scaffold_3526000001  574     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  124     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45277P316939  fgenesh4_pg.C_scaffold_365000001  473     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45298P317085  fgenesh4_pg.C_scaffold_375000005  512     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45303P317115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3790000001  591     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  23     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45309P317159  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000002  554     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45319P317230  fgenesh4_pg.C_scaffold_3916000001  515     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45327P317286  fgenesh4_pg.C_scaffold_397000003  178     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36761P257325  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000233  328  AT2G26520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G57500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81423.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45371P317594  fgenesh4_pg.C_scaffold_411000008  307     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36842P257889  fgenesh4_pg.C_scaffold_426000001  304  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36849P257938  fgenesh4_pg.C_scaffold_431000003  138  AT3G49250   similar to ATP binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G24280.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48648.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45424P317963  fgenesh4_pg.C_scaffold_4497000002  520     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36918P258421  fgenesh4_pg.C_scaffold_4659000001  122  AT1G28420   HB‐1 (homeobox‐1); transcription factor 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  563     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45466P318257  fgenesh4_pg.C_scaffold_487000006  153     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36955P258684  fgenesh4_pg.C_scaffold_507000003  565  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36974P258815  fgenesh4_pg.C_scaffold_5236000001  642  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  512  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  457     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45507P318547  fgenesh4_pg.C_scaffold_5408000001  621     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  547     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37006P259038  fgenesh4_pg.C_scaffold_5555000001  112  AT4G02850   phenazine biosynthesis PhzC/PhzF family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  340     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45534P318733  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000102  353     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  2     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37099P259691  fgenesh4_pg.C_scaffold_626000003  481  AT4G03940   unknown protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45578P319044  fgenesh4_pg.C_scaffold_628000003  69     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45579P319051  fgenesh4_pg.C_scaffold_6293000001  479     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45609P319257  fgenesh4_pg.C_scaffold_6454000001  238     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37167P260163  fgenesh4_pg.C_scaffold_6458000001  347  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45613P319291  fgenesh4_pg.C_scaffold_6473000002  553     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  531     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37176P260229  fgenesh4_pg.C_scaffold_6502000001  460  AT1G22120   unknown protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45622P319349  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000059  11     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37297P261074  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000221  285  AT2G15480   UGT73B5 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B5); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45662P319628  fgenesh4_pg.C_scaffold_708000001  32     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37330P261304  fgenesh4_pg.C_scaffold_7209000001  605  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45682P319772  fgenesh4_pg.C_scaffold_7292000001  428     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45694P319854  fgenesh4_pg.C_scaffold_7389000001  592     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45701P319905  fgenesh4_pg.C_scaffold_7459000001  9     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45702P319908  fgenesh4_pg.C_scaffold_7460000001  416     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45720P320035  fgenesh4_pg.C_scaffold_7653000001  638     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37399P261788  fgenesh4_pg.C_scaffold_7945000001  495  AT1G69190   2‐amino‐4‐hydroxy‐6‐hydroxymethyldihydropteridine diphosphokinase/ dihydropteroate synthase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37402P261808  fgenesh4_pg.C_scaffold_797000003  6  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37480P262355  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000113  283  AT4G36020   CSDP1 (COLD SHOCK DOMAIN PROTEIN 1); RNA binding / double‐stranded DNA binding / nucleic acid binding / single‐stranded DNA binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  470  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45820P320735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8756000001  206     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45829P320799  fgenesh4_pg.C_scaffold_8861000001  262     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45837P320854  fgenesh4_pg.C_scaffold_896000001  560     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  632  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45861P321024  fgenesh4_pg.C_scaffold_9358000001  572     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37581P263067  fgenesh4_pg.C_scaffold_9418000001  4     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45902P321312  fgenesh4_pg.C_scaffold_9977000001  221     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45903P321316  fgenesh4_pg.C_scaffold_9988000001  400     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45912P321382  fgenesh4_pm.C_LG_I000891 59  AT5G60020   LAC17 (laccase 17); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45923P321459  fgenesh4_pm.C_LG_III000673  1  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS17961P125724  fgenesh4_pm.C_LG_XV000143  1  AT2G37360   ABC transporter family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37672P263701  fgenesh4_pm.C_scaffold_142000032  17  AT1G60500   dynamin family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18245P127710  grail3.0002010901  363  AT3G54700   carbohydrate transmembrane transporter/ phosphate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18274P127914  grail3.0002043301  21  AT2G32100   OFP16 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18667P130663  grail3.0007009001  60  AT5G21170   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐2 subunit 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50354P352466  grail3.0008023501  493     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53958P377696  grail3.0008045001  68     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18786P131498  grail3.0009006701  112  AT3G05960   sugar transporter 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46042P322294  grail3.0011030901  360     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53003P371013  grail3.0011036601  173     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19144P134003  grail3.0015024001  264  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19601P137203  grail3.0024036901  275  AT3G57500   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO19376.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20138P140961  grail3.0047028001  2  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46106P322737  grail3.0048000301  1     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20266P141860  grail3.0053010201  523  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20339P142369  grail3.0058011101  5  AT2G01570   RGA1 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  423     



LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20614P144294  grail3.0085002501  50  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  134  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52648P368525  grail3.0109006901  351     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51327P359276  grail3.0119000601  624     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38148P267031  grail3.0135001001  3  AT2G30580   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  549     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46181P323262  grail3.0150004801  112     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20953P146671  grail3.0209002401  119  AT2G43900   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46197P323373  grail3.0214000101  450     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46210P323468  grail3.0252000901  437     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46211P323476  grail3.0272000101  547     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50573P353999  grail3.0385000201  298     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54975P384815  grail3.0447000401  526     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  474     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54102P378707  grail3.0651000101  418     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38464P269245  grail3.1043000101  4  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38486P269399  grail3.1183000101  559  AT5G66310   kinesin motor family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55328P387283  grail3.13360000101  101     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46250P323746  grail3.16743000201  2     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55351P387449  grail3.17043000101  73     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50691P354828  grail3.17206000201  232     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55355P387476  grail3.17624000101  612     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54654P382570  grail3.2349000201  432     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50530P353699  grail3.2541000301  367     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46262P323830  grail3.2542000101  107     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38721P271046  grail3.3134000101  1  AT1G67550   URE (UREASE); urease 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46267P323869  grail3.3793000201  41     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55396P387759  grail3.3832000101  26     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55397P387772  grail3.3913000201  309     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46269P323881  grail3.3998000101  411     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  546     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  137     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46282P323974  grail3.5371000101  30     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46283P323979  grail3.5371000401  315     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55430P387999  grail3.6296000201  431     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  462     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38849P271938  grail3.8599000101  62     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55451P388149  grail3.8620000101  102     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38867P272064  gw1.1007.6.1  271  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46306P324137  gw1.1025.14.1578     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46309P324163  gw1.10258.1.13     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38923P272459  gw1.1081.8.1  498  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46357P324497  gw1.1128.11.1553     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46369P324582  gw1.1160.2.1  64     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46372P324602  gw1.1164.1.1  386     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46403P324818  gw1.119.37.1  588     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46458P325203  gw1.124.174.1422     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39209P274462  gw1.12796.5.1429  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46561P325922  gw1.1349.5.1  64  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39398P275784  gw1.137.197.148  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46604P326223  gw1.137.237.1594     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46609P326260  gw1.1375.1.1  570     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46613P326288  gw1.1394.1.1  582     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46625P326369  gw1.140.347.1298  AT1G30760   FAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46634P326435  gw1.14158.1.1556     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46648P326535  gw1.145.1.1  225     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46699P326889  gw1.1497.2.1  564     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  242  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46767P327367  gw1.159.30.1  526     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46774P327414  gw1.159.76.1  597     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46809P327660  gw1.166.1.1  64     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46815P327704  gw1.16697.1.136     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46872P328102  gw1.17214.1.1322     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46891P328235  gw1.1755.1.1  285     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46899P328290  gw1.1770.1.1  323     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39941P279585  gw1.185.69.1  553  AT5G39190   GLP2A (GERMIN‐LIKE PROTEIN 2A); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  8  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46970P328788  gw1.190.14.1  598     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46980P328856  gw1.193.107.1528     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40088P280613  gw1.205.68.1  381  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47034P329235  gw1.2058.1.1  107     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47133P329929  gw1.230.2.1  500     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47137P329955  gw1.2321.5.1  435  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47146P330020  gw1.235.4.1  357     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47157P330095  gw1.240.12.1  314     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40266P281862  gw1.245.3.1  73  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40320P282234  gw1.2679.5.1  300  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47264P330846  gw1.282.5.1  614     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47306P331136  gw1.309.24.1  601     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47328P331295  gw1.327.5.1  586  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47333P331327  gw1.335.1.1  39     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47351P331453  gw1.3508.2.1  589     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40639P284468  gw1.351.9.1  562  AT4G36220   FAH1 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47374P331615  gw1.371.1.1  456     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40660P284618  gw1.372.18.1  546  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47406P331838  gw1.390.16.1  404     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47407P331846  gw1.390.17.1  495     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40755P285284  gw1.40.540.1  464  AT4G31940   CYP82C4 (cytochrome P450 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40811P285674  gw1.403.6.1  2  AT4G33495   RPD1 (ROOT PRIMORDIUM DEFECTIVE 1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47463P332240  gw1.41.620.1  392     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47489P332420  gw1.4269.1.1  441     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40926P286476  gw1.436.1.1  192  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40928P286490  gw1.436.18.1  215  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40930P286505  gw1.438.1.1  330  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47518P332622  gw1.44.601.1  507     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47534P332735  gw1.447.1.1  642     



LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47535P332743  gw1.4476.1.1  583     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41006P287042  gw1.449.6.1  515  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47580P333057  gw1.511.3.1  269     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47596P333161  gw1.538.1.1  549     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47604P333218  gw1.5562.1.1  500     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47628P333385  gw1.57.304.1  508     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47643P333489  gw1.573.3.1  518     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41228P288593  gw1.64.49.1  574  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  571  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47721P334038  gw1.6716.1.1  135     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47784P334479  gw1.7565.1.1  475     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47826P334771  gw1.7932.1.1  488     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47851P334950  gw1.8224.1.1  489     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47860P335008  gw1.8324.2.1  243     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47866P335049  gw1.843.1.1  480     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41619P291332  gw1.8777.2.1  225  AT5G43370   PHT2 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47927P335478  gw1.903.1.1  373     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41657P291595  gw1.906.3.1  388  AT4G32650   ATKC1 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47958P335693  gw1.952.1.1  3  AT3G25830   ATTPS‐CIN (TERPENE SYNTHASE‐LIKE SEQUENCE‐1 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21062P147432  gw1.I.2062.1  34  AT5G49700   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21073P147510  gw1.I.2183.1  243  AT5G58580   ATL63; protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48031P336209  gw1.I.238.1  504     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48040P336271  gw1.I.2637.1  574     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  487     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21163P148137  gw1.I.3142.1  7  AT1G27290   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95086.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21213P148491  gw1.I.3529.1  265  AT3G55570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41761.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69142.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48207P337436  gw1.I.7423.1  496     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21756P152291  gw1.I.8997.1  30  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21832P152820  gw1.I.9674.1  122  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48248P337724  gw1.I.9793.1  467     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21930P153508  gw1.II.1468.1  422  AT5G52010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48285P337984  gw1.II.2743.1  444  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48286P337989  gw1.II.2744.1  586  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48295P338054  gw1.II.3077.1  503  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22228P155594  gw1.II.3876.1  28  AT1G47655   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22264P155844  gw1.II.4141.1  1  AT4G37750   CKC 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  163     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22325P156270  gw1.II.735.1  12  AT4G01570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22374P156615  gw1.III.1024.1 2  AT1G12380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49735.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79336.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO16969.1); contains InterPro domain Actin‐binding FH2 (InterPro:IPR015425) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22378P156641  gw1.III.1044.1 4  AT2G35540   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22410P156868  gw1.III.1280.1 234  AT3G06470   GNS1/SUR4 membrane family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48356P338484  gw1.III.1809.1 610     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48369P338572  gw1.III.2091.1 62     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22541P157785  gw1.III.2187.1 579  AT2G43580   chitinase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22550P157845  gw1.III.2224.1 373  AT3G13840   scarecrow transcription factor family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22745P159212  gw1.IV.1262.1 9  AT1G21740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81539.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22753P159267  gw1.IV.1348.1 179  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22816P159707  gw1.IV.216.1  570  AT3G30210   MYB121 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS23642P165489  gw1.V.227.1  27  AT1G21340   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48708P340949  gw1.V.4301.1  534     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  463  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24269P169877  gw1.VI.400.1  37  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24379P170648  gw1.VII.1008.1  1  AT5G03760   ATCSLA9 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48868P342068  gw1.VII.1903.1  306     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  488  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  573  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48890P342219  gw1.VII.2362.1  407     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48938P342556  gw1.VII.3662.1  524  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24738P173161  gw1.VIII.1065.1  33  AT2G39020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24862P174033  gw1.VIII.1992.1  2  AT4G14465   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24958P174703  gw1.VIII.2762.1  3  AT5G15110   pectate lyase family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25121P175844  gw1.VIII.996.1 392  AT1G69560   MYB105 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25204P176422  gw1.X.185.1  107  AT1G68460   ATIPT1 (ISOPENTENYLTRANSFERASE 1); adenylate dimethylallyltransferase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  272  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25394P177757  gw1.X.372.1  4  AT3G25700   chloroplast nucleoid DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49064P343436  gw1.X.3857.1  10     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  1  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  573     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49129P343892  gw1.X.534.1  429  AT5G49330   AtMYB111 (myb domain protein 111); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49184P344278  gw1.XI.1582.1 396     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49195P344352  gw1.XI.1660.1 332     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49199P344383  gw1.XI.178.1  635     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49229P344595  gw1.XI.228.1  429  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49287P345000  gw1.XI.3128.1 535     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49333P345324  gw1.XII.1357.1  9  AT3G16180   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26334P184334  gw1.XIII.1821.1  557  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26335P184345  gw1.XIII.1835.1  448  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26336P184350  gw1.XIII.1839.1  549  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  467  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  376     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26528P185690  gw1.XIII.62.1  326  AT1G27410   DNA cross‐link repair protein‐related 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26706P186938  gw1.XIV.2418.1  89  AT1G02730   ATCSLD5 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49503P346511  gw1.XIV.304.1 632     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49510P346561  gw1.XIV.337.1 327     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49530P346697  gw1.XIV.378.1 79     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 5  AT1G03470   kinase interacting family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26874P188117  gw1.XIV.4244.1  341  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49558P346894  gw1.XIV.4286.1  164  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49559P346901  gw1.XIV.4293.1  142  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26894P188252  gw1.XIV.670.1 29  AT1G78110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61735.1) 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49579P347043  gw1.XIX.1044.1  341     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49609P347254  gw1.XIX.1422.1  498     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27048P189332  gw1.XIX.2318.1  10  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49647P347517  gw1.XIX.2399.1  423     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49661P347620  gw1.XIX.27.1  552     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49689P347814  gw1.XIX.471.1 611     



LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27142P189991  gw1.XIX.765.1 73  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49712P347975  gw1.XIX.907.1 514     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27306P191138  gw1.XV.2531.1  5  AT5G61750   cupin family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27390P191726  gw1.XV.3364.1  268  AT4G25590   ADF7 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 7); actin binding 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49785P348488  gw1.XV.754.1  389     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 535     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27565P192954  gw1.XVI.2146.1  70  AT5G06470   glutaredoxin family protein 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49853P348963  gw1.XVI.2951.1  177     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49901P349299  gw1.XVI.3841.1  122     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49902P349303  gw1.XVI.3842.1  399     
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27824P194762  gw1.XVII.278.1  337  AT1G28220   ATPUP3 (Arabidopsis thaliana purine permease 3); purine transmembrane transporter 
LF  LF1452  1452  14  6  27.5948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27922P195454  gw1.XVIII.1235.1  567  AT1G52190   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28866P202059  estExt_fgenesh4_pg.C_2630010  1  AT3G50890   ATHB28 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 28); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29061P203423  estExt_fgenesh4_pg.C_770103  83  AT5G49120   senescence‐associated protein‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  3  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29224P204565  estExt_fgenesh4_pm.C_400006  1  AT4G16520   ATG8F (AUTOPHAGY 8F); microtubule binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41905P293329  estExt_fgenesh4_pm.C_400096  481  AT2G26560   PLA2A 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04172P029199  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0449  60  AT1G14980   CPN10 (CHAPERONIN 10) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28224P197566  estExt_Genewise1_v1.C_1180106  212  AT1G32450   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00138P000963  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I7229  15  AT3G57670   NTT (NO TRANSMITTING TRACT); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  154  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04975P034821  eugene3.00002454  1  AT3G25500   AHF1 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05097P035677  eugene3.00010257  2  AT2G40030   ATNRPD1B 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53985P377886  eugene3.00010312  503     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05252P036762  eugene3.00011125  83  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05278P036942  eugene3.00011304  526  AT1G60640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68771.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93752.1); contains domain C2H2 and C2HC 
zinc fingers (SSF57667) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05418P037922  eugene3.00012304  166  AT2G45470   FLA8 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05437P038059  eugene3.00012440  1  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41991P293932  eugene3.00012562  212     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41993P293945  eugene3.00012622  233     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05504P038528  eugene3.00012815  110     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05529P038698  eugene3.00012980  534  AT5G62880   ATRAC10 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53760P376311  eugene3.00012988  508     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05609P039260  eugene3.00020250  226  AT1G75640   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05705P039930  eugene3.00020682  633  AT1G21460   nodulin MtN3 family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05860P041020  eugene3.00021328  587  AT3G09510   nucleic acid binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42025P294172  eugene3.00021694  28     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53561P374914  eugene3.00030003  393     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06182P043269  eugene3.00030830  4  AT4G17260   L‐lactate dehydrogenase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06194P043354  eugene3.00030892  480  AT4G22810   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06281P043967  eugene3.00031301  475  AT1G28160   ethylene‐responsive element‐binding family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06395P044760  eugene3.00031688  136  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42054P294377  eugene3.00031696  14     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53427P373977  eugene3.00031918  331     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06606P046237  eugene3.00040730  545  AT5G19820   EMB2734 (EMBRYO DEFECTIVE 2734); lyase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42081P294563  eugene3.00041103  442     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06798P047585  eugene3.00050186  313  AT5G06920   FLA21 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 21 PRECURSOR) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53271P372890  eugene3.00050491  57     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42092P294641  eugene3.00050654  367     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06971P048796  eugene3.00050963  91  AT1G21326   VQ motif‐containing protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07118P049821  eugene3.00051588  571  AT4G29360   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42108P294753  eugene3.00060003  3     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07466P052258  eugene3.00061239  2  AT5G35110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46490.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80242.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53083P371574  eugene3.00061349  477     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07524P052663  eugene3.00061480  74  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42136P294951  eugene3.00070422  607     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07813P054688  eugene3.00070621  620  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  587  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07947P055625  eugene3.00080037  23  AT5G65720   NIFS1 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08100P056698  eugene3.00080557  385  AT5G59720   HSP18.2 (HEAT SHOCK PROTEIN 18.2) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08168P057172  eugene3.00080894  382  AT1G10380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G17350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40998.1); contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08218P057526  eugene3.00081129  395  AT1G68480   JAG (JAGGED); nucleic acid binding / zinc ion binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08284P057983  eugene3.00081443  660  AT1G05420   OFP12 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08381P058665  eugene3.00081917  558  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08464P059244  eugene3.00090306  61  AT5G03890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10120.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62766.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08643P060499  eugene3.00091141  32  AT3G57270   BG1 (BETA‐1 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08729P061098  eugene3.00091625  429  AT3G56040   similar to hypothetical protein OsJ_018104 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ34621.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60362.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41406.1); 
contains domain Nucleotide‐diphospho‐sugar transferases (SSF53448); contains domain no description (G3DSA:3.90.550.10) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42193P295345  eugene3.00100172  575     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08873P062105  eugene3.00100833  77  AT3G05980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19340.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75979.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08969P062777  eugene3.00101244  41  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  8  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09220P064537  eugene3.00110032  187  AT5G45480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45470.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09669P067679  eugene3.00120312  1     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09716P068007  eugene3.00120494  49  AT5G23100   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G25640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67994.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42284P295985  eugene3.00130353  568     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10294P072057  eugene3.00130976  293  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52282P365963  eugene3.00131064  47     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10466P073259  eugene3.00140169  3  AT1G58250   SAB (SABRE) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10487P073403  eugene3.00140262  64  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10574P074018  eugene3.00140613  261  AT1G08260   POL2A 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42329P296298  eugene3.00141315  115     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10902P076312  eugene3.00150292  21  AT2G40730   HEAT repeat‐containing protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52081P364560  eugene3.00150444  34     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10941P076586  eugene3.00150479  286  AT4G12650   endomembrane protein 70 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42370P296589  eugene3.00150931  2     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11067P077465  eugene3.00150977  90  AT4G19830   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11160P078120  eugene3.00160031  4  AT4G17240   similar to hypothetical protein 31.t00013 [Brassica oleracea] (GB:ABD65111.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42378P296644  eugene3.00160059  330     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42395P296764  eugene3.00160984  462     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42405P296835  eugene3.00170017  556     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11576P081029  eugene3.00170081  4     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51880P363149  eugene3.00170228  142     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51858P362999  eugene3.00170387  182     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51823P362750  eugene3.00180076  570     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51820P362731  eugene3.00180083  406     



LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51819P362724  eugene3.00180084  571     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51818P362715  eugene3.00180095  368     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51795P362554  eugene3.00180224  412     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11792P082540  eugene3.00180605  520  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  518  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11823P082757  eugene3.00180718  308  AT2G35010   ATO1 (ARABIDOPSIS THIOREDOXIN O1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42434P297035  eugene3.00190110  608     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42436P297047  eugene3.00190115  557     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42437P297056  eugene3.00190116  607     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42443P297098  eugene3.00190178  551     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42472P297300  eugene3.00191030  436     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29461P206221  eugene3.00290187  9  AT4G17810   nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  307  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29580P207058  eugene3.00400252  13  AT4G15890   binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51545P360806  eugene3.00440166  241     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29735P208141  eugene3.00440177  4  AT4G33990   EMB2758 (EMBRYO DEFECTIVE 2758) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29760P208316  eugene3.00440261  113  AT4G00890   proline‐rich family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51489P360415  eugene3.00770016  584     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51439P360066  eugene3.00820090  301     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51384P359679  eugene3.00880112  354     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30239P211669  eugene3.01170002  638  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30277P211933  eugene3.01180059  14  AT1G08070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42582P298072  eugene3.01320040  297     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30609P214262  eugene3.01350027  416  AT3G21780   UGT71B6 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 71B6); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51203P358411  eugene3.01370056  585     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30636P214452  eugene3.01370085  280  AT3G18990   VRN1 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51187P358300  eugene3.01400093  185     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30685P214792  eugene3.01420081  521  AT5G11180   ATGLR2.6 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51146P358012  eugene3.01490021  470     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30764P215346  eugene3.01490044  6  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42615P298303  eugene3.01500026  593     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51128P357885  eugene3.01500068  577     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30785P215493  eugene3.01500080  6  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30811P215672  eugene3.01530019  433  AT5G58520   protein kinase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42630P298404  eugene3.01570011  67     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51028P357187  eugene3.01680051  467     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51013P357084  eugene3.01700062  41     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50957P356688  eugene3.01800034  176     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50908P356347  eugene3.01900009  331     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54501P381495  eugene3.01960002  497     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50888P356205  eugene3.01990013  518     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  604     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54568P381964  eugene3.02130006  451     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42715P299003  eugene3.02140013  568     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  11  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42720P299039  eugene3.02170005  120     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54016P378102  eugene3.02250007  415     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54637P382448  eugene3.02280023  341     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54144P378995  eugene3.02290005  438     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54643P382490  eugene3.02300006  507     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  462     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31320P219236  eugene3.02430009  222  AT3G43480   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G43470.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  591     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42742P299191  eugene3.02460008  63     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42756P299288  eugene3.02640005  503     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  297  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42781P299465  eugene3.03160004  183     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31472P220300  eugene3.03410001  628  AT3G07040   RPM1 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  514     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42792P299539  eugene3.03440006  542     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31499P220490  eugene3.03720001  650  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31500P220500  eugene3.03720002  638  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31501P220504  eugene3.03720004  470  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31506P220542  eugene3.03760001  12     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31508P220550  eugene3.03780002  374  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  471     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31572P221002  eugene3.04250002  31  AT2G19620   Ndr family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54982P384867  eugene3.04560003  501     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54088P378606  eugene3.04760001  371     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31622P221352  eugene3.05070002  14  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42824P299763  eugene3.05200002  402     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55074P385511  eugene3.05730006  583     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31653P221566  eugene3.05850001  73  AT3G60120   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42831P299817  eugene3.06080003  650     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55092P385633  eugene3.06140003  647     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55093P385639  eugene3.06140004  603     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54095P378656  eugene3.06290001  487     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55118P385819  eugene3.06450004  556     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42843P299896  eugene3.07360002  372     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42855P299982  eugene3.08680001  614     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55274P386909  eugene3.09370001  248     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55276P386921  eugene3.09420002  167     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31945P223614  eugene3.09770002  166  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31967P223766  eugene3.100440001  3  AT1G69295   beta‐1 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54186P379294  eugene3.10210002  607     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42883P300176  eugene3.10930001  11  AT1G67020   unknown protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  26     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32160P225114  eugene3.115140001  419  AT4G18160   KCO6 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32223P225556  eugene3.120300001  247  AT1G49040   SCD1 (STOMATAL CYTOKINESIS‐DEFECTIVE 1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32370P226584  eugene3.131390001  4     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42901P300303  eugene3.13320002  286     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  566     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42907P300346  eugene3.13940001  470     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  468  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32536P227752  eugene3.14490002  10     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42913P300386  eugene3.14730001  503     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32661P228625  eugene3.15460003  143  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50453P353158  eugene3.156020001  95     



LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32693P228849  eugene3.156720001  1  AT4G18260   cytochrome B561‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32845P229914  eugene3.16960005  1  AT1G76810   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32862P230031  eugene3.170780001  2  AT3G60370   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50467P353260  eugene3.172110001  510     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54458P381196  eugene3.183090001  510     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54465P381244  eugene3.18580001  108     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50481P353354  eugene3.19000002  19     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33127P231884  eugene3.198220001  101  AT1G21280   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81001.1); contains InterPro domain Retrotransposon gag protein (InterPro:IPR005162) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33135P231939  eugene3.19910001  4  AT2G32440   KAO2 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42953P300667  eugene3.199280001  17     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  11     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54532P381712  eugene3.20240002  1     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50492P353435  eugene3.205170001  514     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33286P233001  eugene3.215590001  368  AT1G21640   NADK2 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42959P300712  eugene3.216000001  555     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33376P233629  eugene3.23280001  13  AT5G06570   hydrolase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  5  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42971P300795  eugene3.28490001  172     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33710P235968  eugene3.30070001  589  AT4G02720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22538.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ68232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF926 
(InterPro:IPR009269) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42981P300866  eugene3.36280001  515     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42984P300887  eugene3.36590001  626     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42988P300911  eugene3.37000001  109     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34056P238386  eugene3.37380001  97     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54873P384104  eugene3.37400001  455     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54909P384352  eugene3.40430002  318     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43004P301028  eugene3.42260001  54     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43007P301048  eugene3.42720001  400     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34138P238964  eugene3.44060001  126  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34139P238970  eugene3.44060002  581  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50597P354172  eugene3.47080001  384     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55022P385145  eugene3.49830001  349     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43025P301173  eugene3.49930001  542     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34213P239486  eugene3.51340001  111  AT2G17720   oxidoreductase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43032P301218  eugene3.53150001  307     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55059P385404  eugene3.54440001  560     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34296P240072  eugene3.58420001  238  AT4G35790   ATPLDDELTA 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34328P240294  eugene3.61940001  223  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34348P240436  eugene3.63730001  2  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34358P240500  eugene3.64350001  580  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  11  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34546P241822  eugene3.87550001  108     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55251P386747  eugene3.88010001  1     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34620P242336  eugene3.95200001  243  AT2G28490   cupin family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53949P377630  fgenesh1_pg.C_LG_I001082  579     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50347P352420  fgenesh1_pg.C_LG_I001300  526     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53859P377000  fgenesh1_pg.C_LG_I001918  19     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50331P352307  fgenesh1_pg.C_LG_I003237  482     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53606P375230  fgenesh1_pg.C_LG_II002131  509     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50324P352258  fgenesh1_pg.C_LG_II002146  561     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50320P352231  fgenesh1_pg.C_LG_III000019 30     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53545P374808  fgenesh1_pg.C_LG_III000081 456     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53534P374725  fgenesh1_pg.C_LG_III000148 565     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 614     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53494P374448  fgenesh1_pg.C_LG_III000461 2     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50305P352123  fgenesh1_pg.C_LG_IV000889 588     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53293P373039  fgenesh1_pg.C_LG_IV001384 25     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52824P369755  fgenesh1_pg.C_LG_IX001224 337     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52822P369747  fgenesh1_pg.C_LG_IX001293 441     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53226P372569  fgenesh1_pg.C_LG_V000774 618     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50291P352029  fgenesh1_pg.C_LG_VI000109 287     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53154P372069  fgenesh1_pg.C_LG_VI000129 512     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50288P352007  fgenesh1_pg.C_LG_VI000978 531     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53056P371380  fgenesh1_pg.C_LG_VI001905 199     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53040P371268  fgenesh1_pg.C_LG_VII000247  636     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53008P371048  fgenesh1_pg.C_LG_VII000768  557     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52964P370737  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000072  1     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52789P369513  fgenesh1_pg.C_LG_X000024  395     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52772P369396  fgenesh1_pg.C_LG_X000115  13     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52550P367840  fgenesh1_pg.C_LG_XI001146 641     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50239P351664  fgenesh1_pg.C_LG_XII000551  258     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  513     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52292P366033  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001018  9     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52234P365628  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000023  343     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  354     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52179P365241  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001250  2     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51719P362022  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000173  28     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51711P361968  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000232  312     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51677P361728  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000514  255     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  549     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52084P364580  fgenesh1_pg.C_LG_XV000385  451     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52024P364160  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000410  21     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  493     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52017P364109  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000605  565     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51951P363648  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000969  15     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51861P363019  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000397  624     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51826P362774  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000082  6     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51797P362568  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000222  545     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51762P362321  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000617  479     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50669P354670  fgenesh1_pg.C_scaffold_10036000001  561     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54178P379239  fgenesh1_pg.C_scaffold_1009000003  452     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54208P379443  fgenesh1_pg.C_scaffold_1055000003  1     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  368     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55473P388302  fgenesh1_pg.C_scaffold_1098000002  152     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50812P355672  fgenesh1_pg.C_scaffold_10985000001  563     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55714P389986  fgenesh1_pg.C_scaffold_11227000001  530     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50817P355709  fgenesh1_pg.C_scaffold_11572000001  355     



LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51347P359417  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000035  305     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51346P359412  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000054  609     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51307P359136  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000040  556     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51304P359118  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000100  487     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54283P379973  fgenesh1_pg.C_scaffold_1223000001  15     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55727P390076  fgenesh1_pg.C_scaffold_12891000001  587     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55730P390100  fgenesh1_pg.C_scaffold_13073000001  472     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55487P388400  fgenesh1_pg.C_scaffold_1322000001  272     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55733P390119  fgenesh1_pg.C_scaffold_13358000001  626     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51200P358393  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000059  133     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50114P350787  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000086  430     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50820P355728  fgenesh1_pg.C_scaffold_13706000001  436     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  293     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54169P379170  fgenesh1_pg.C_scaffold_1432000001  615     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51162P358125  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000060  583     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55743P390190  fgenesh1_pg.C_scaffold_14643000001  346     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50826P355772  fgenesh1_pg.C_scaffold_14817000001  504     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55746P390212  fgenesh1_pg.C_scaffold_14862000001  309     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51151P358047  fgenesh1_pg.C_scaffold_149000003  463     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51141P357978  fgenesh1_pg.C_scaffold_149000039  527     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55748P390223  fgenesh1_pg.C_scaffold_15003000001  601     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55749P390232  fgenesh1_pg.C_scaffold_15135000001  590     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51125P357865  fgenesh1_pg.C_scaffold_152000046  111     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54360P380508  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000009  2     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51122P357843  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000061  36     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  491     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54389P380714  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000019  570     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55347P387421  fgenesh1_pg.C_scaffold_1645000001  580     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55503P388513  fgenesh1_pg.C_scaffold_1657000001  238     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51005P357026  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000010  564     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  590     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50989P356910  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000001  272     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50983P356870  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000015  369     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50977P356826  fgenesh1_pg.C_scaffold_179000001  172     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50087P350601  fgenesh1_pg.C_scaffold_182000011  531     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54459P381205  fgenesh1_pg.C_scaffold_1830000001  247     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  528     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50914P356386  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000017  521     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55769P390371  fgenesh1_pg.C_scaffold_19024000001  9     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55511P388568  fgenesh1_pg.C_scaffold_1924000001  573     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50836P355839  fgenesh1_pg.C_scaffold_19499000001  557     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55775P390412  fgenesh1_pg.C_scaffold_19932000001  3     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50883P356168  fgenesh1_pg.C_scaffold_200000007  630     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55777P390427  fgenesh1_pg.C_scaffold_20074000001  5     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50074P350508  fgenesh1_pg.C_scaffold_202000034  466     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50872P356094  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000013  174     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50840P355873  fgenesh1_pg.C_scaffold_20594000001  561     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54553P381861  fgenesh1_pg.C_scaffold_2091000002  618     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54555P381878  fgenesh1_pg.C_scaffold_2092000002  415     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50846P355909  fgenesh1_pg.C_scaffold_215000003  610     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54601P382195  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000011  523     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54603P382211  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000017  28     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54605P382224  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000020  675     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54612P382275  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000014  667     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54613P382279  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000016  466     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50517P353606  fgenesh1_pg.C_scaffold_228000021  564     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50519P353621  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000004  522     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54153P379058  fgenesh1_pg.C_scaffold_239000016  598     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54672P382695  fgenesh1_pg.C_scaffold_2459000001  547     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55528P388687  fgenesh1_pg.C_scaffold_2546000001  66     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54052P378354  fgenesh1_pg.C_scaffold_258000009  191     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54055P378373  fgenesh1_pg.C_scaffold_262000002  285     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54719P383026  fgenesh1_pg.C_scaffold_269000012  531     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54158P379094  fgenesh1_pg.C_scaffold_296000004  82     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54159P379100  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000001  636     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54817P383712  fgenesh1_pg.C_scaffold_340000004  199     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54854P383970  fgenesh1_pg.C_scaffold_363000001  545     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54894P384247  fgenesh1_pg.C_scaffold_390000006  486     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51598P361177  fgenesh1_pg.C_scaffold_40000218  546     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54910P384359  fgenesh1_pg.C_scaffold_4044000001  541     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51583P361073  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000164  569     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55569P388974  fgenesh1_pg.C_scaffold_4140000001  450     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54937P384548  fgenesh1_pg.C_scaffold_425000002  342     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54939P384561  fgenesh1_pg.C_scaffold_4287000001  219     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54952P384654  fgenesh1_pg.C_scaffold_431000002  485     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54977P384826  fgenesh1_pg.C_scaffold_451000002  80     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55001P384995  fgenesh1_pg.C_scaffold_4733000001  421     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55415P387898  fgenesh1_pg.C_scaffold_4838000001  554     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55011P385067  fgenesh1_pg.C_scaffold_484000002  81     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55416P387903  fgenesh1_pg.C_scaffold_4841000001  370     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50780P355450  fgenesh1_pg.C_scaffold_5044000001  651     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55040P385270  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000001  515     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  465     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55610P389259  fgenesh1_pg.C_scaffold_5274000001  596     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55611P389265  fgenesh1_pg.C_scaffold_5281000001  365     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55612P389275  fgenesh1_pg.C_scaffold_5367000001  327     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55613P389281  fgenesh1_pg.C_scaffold_5383000001  612     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55065P385443  fgenesh1_pg.C_scaffold_556000004  65     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54093P378641  fgenesh1_pg.C_scaffold_616000005  553     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55640P389470  fgenesh1_pg.C_scaffold_6396000001  564     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55125P385864  fgenesh1_pg.C_scaffold_6612000002  20     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55142P385987  fgenesh1_pg.C_scaffold_691000004  469     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50794P355549  fgenesh1_pg.C_scaffold_6940000001  539     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55663P389630  fgenesh1_pg.C_scaffold_7250000001  118     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55664P389639  fgenesh1_pg.C_scaffold_7274000001  348     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55669P389672  fgenesh1_pg.C_scaffold_7558000001  19     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55468P388266  fgenesh1_pg.C_scaffold_758000002  532     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51488P360403  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000022  372     



LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51483P360373  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000034  2     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50801P355598  fgenesh1_pg.C_scaffold_7769000001  618     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55673P389701  fgenesh1_pg.C_scaffold_7808000001  633     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55234P386629  fgenesh1_pg.C_scaffold_851000002  516     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51431P360008  fgenesh1_pg.C_scaffold_86000138  501     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50811P355667  fgenesh1_pg.C_scaffold_9498000001  556     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55458P388197  fgenesh1_pg.C_scaffold_9507000001  540     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55696P389860  fgenesh1_pg.C_scaffold_9523000001  560     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55281P386959  fgenesh1_pg.C_scaffold_955000001  526     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55700P389892  fgenesh1_pg.C_scaffold_9722000001  5     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55701P389895  fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001  113     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55298P387073  fgenesh1_pg.C_scaffold_989000001  12     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53350P373440  fgenesh1_pm.C_LG_IV000250  271     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53234P372628  fgenesh1_pm.C_LG_V000242 162     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53074P371505  fgenesh1_pm.C_LG_VI000602  563     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52754P369269  fgenesh1_pm.C_LG_X000060 563     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51342P359381  fgenesh1_pm.C_scaffold_117000015  520     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51225P358564  fgenesh1_pm.C_scaffold_134000007  402     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51144P357999  fgenesh1_pm.C_scaffold_149000005  131     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  414     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54493P381442  fgenesh1_pm.C_scaffold_195000001  529     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54906P384329  fgenesh1_pm.C_scaffold_4032000001  348     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54944P384595  fgenesh1_pm.C_scaffold_429000003  412     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55203P386408  fgenesh1_pm.C_scaffold_787000001  543     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43081P301561  fgenesh4_pg.C_LG_I000317  624     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12310P086166  fgenesh4_pg.C_LG_I000429  543  AT3G46440   UXS5 (UDP‐Xyl synthase 5); catalytic 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12313P086191  fgenesh4_pg.C_LG_I000442  1  AT2G33100   ATCSLD1 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12363P086536  fgenesh4_pg.C_LG_I000751  13  AT1G34070   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G48050.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  264  AT1G58025   DNA binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43122P301848  fgenesh4_pg.C_LG_I001329  575     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43126P301882  fgenesh4_pg.C_LG_I001356  534     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43127P301886  fgenesh4_pg.C_LG_I001357  522     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12496P087470  fgenesh4_pg.C_LG_I001566  5  AT2G27260   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79941.1); contains InterPro domain Harpin‐induced 1 (InterPro:IPR010847) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12635P088441  fgenesh4_pg.C_LG_I002379  16  AT5G14010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43171P302195  fgenesh4_pg.C_LG_I002542  109     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12697P088877  fgenesh4_pg.C_LG_I002741  199  AT2G33160   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12732P089122  fgenesh4_pg.C_LG_I002876  446  AT3G16400   ATMLP‐470 (MYROSINASE‐BINDING PROTEIN‐LIKE PROTEIN‐470) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43195P302362  fgenesh4_pg.C_LG_I003060  410     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43203P302421  fgenesh4_pg.C_LG_I003127  306     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12864P090043  fgenesh4_pg.C_LG_II000282  104  AT1G45110   tetrapyrrole methylase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43252P302763  fgenesh4_pg.C_LG_II001279  618     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13118P091822  fgenesh4_pg.C_LG_II001718  4  AT5G61910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G32910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68695.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989); contains InterPro domain Protein of unknown function GLTT (InterPro:IPR008165) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13127P091885  fgenesh4_pg.C_LG_II001801  20  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43267P302866  fgenesh4_pg.C_LG_II001866  421     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13249P092738  fgenesh4_pg.C_LG_II002523  40  AT2G46200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39689.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 303  AT1G67623   F‐box family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13273P092910  fgenesh4_pg.C_LG_III000009 225  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13281P092963  fgenesh4_pg.C_LG_III000042 327     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43326P303282  fgenesh4_pg.C_LG_III000196 244     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13443P094099  fgenesh4_pg.C_LG_III000864 41  AT5G56730   peptidase M16 family protein / insulinase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 39  AT5G55150   F‐box family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43377P303635  fgenesh4_pg.C_LG_IV000120 605     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43399P303793  fgenesh4_pg.C_LG_IV000364 407     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 23  AT5G38400   unknown protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43459P304209  fgenesh4_pg.C_LG_IV001399 493     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13872P097103  fgenesh4_pg.C_LG_IV001529 582  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13903P097321  fgenesh4_pg.C_LG_IX000137 515  AT1G75860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G20100.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13915P097399  fgenesh4_pg.C_LG_IX000190 1  AT3G17450   hAT dimerisation domain‐containing protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14049P098337  fgenesh4_pg.C_LG_IX001063 24  AT1G51405   myosin‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 6  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14093P098646  fgenesh4_pg.C_LG_IX001364 2  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 107     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43505P304532  fgenesh4_pg.C_LG_V000658 616     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14313P100189  fgenesh4_pg.C_LG_V001181 292  AT5G14270   ATBET9 (ARABIDOPSIS THALIANA BROMODOMAIN AND EXTRATERMINAL DOMAIN PROTEIN 9); DNA binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43534P304734  fgenesh4_pg.C_LG_VI000090 652     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43551P304855  fgenesh4_pg.C_LG_VI000712 106  AT3G24255   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G23910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43499.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14540P101774  fgenesh4_pg.C_LG_VI000790 499  AT5G01225   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G09032.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62121.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14637P102456  fgenesh4_pg.C_LG_VI001309 365  AT4G35830   aconitate hydratase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14732P103120  fgenesh4_pg.C_LG_VI001880 90  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  97  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14803P103619  fgenesh4_pg.C_LG_VII000302  14     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14805P103629  fgenesh4_pg.C_LG_VII000307  167  AT5G46730   glycine‐rich protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14895P104265  fgenesh4_pg.C_LG_VII000939  31  AT5G48090   ELP1 (EDM2‐LIKE PROTEIN1); protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15190P106327  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001221  57  AT1G14750   SDS (SOLO DANCERS) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15199P106391  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001276  610  AT3G29785   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67882.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15235P106642  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001460  13  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15244P106706  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001510  14  AT1G04500   zinc finger CONSTANS‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15271P106891  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001643  28  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43634P305437  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001696  432     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15308P107150  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001895  1  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15341P107383  fgenesh4_pg.C_LG_X000141  488  AT1G09600   protein kinase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 17  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15722P110049  fgenesh4_pg.C_LG_XI000178 59     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15746P110218  fgenesh4_pg.C_LG_XI000333 52  AT3G19070   cell wall protein‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 407     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15797P110576  fgenesh4_pg.C_LG_XI000709 575  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43781P306467  fgenesh4_pg.C_LG_XI000755 399     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43785P306494  fgenesh4_pg.C_LG_XI000873 394     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15839P110873  fgenesh4_pg.C_LG_XI001134 97  AT5G48050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G34070.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43800P306596  fgenesh4_pg.C_LG_XII000170  589     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15952P111658  fgenesh4_pg.C_LG_XII000484  4  AT3G02550   LBD41 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 41) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43811P306677  fgenesh4_pg.C_LG_XII000533  315     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43817P306719  fgenesh4_pg.C_LG_XII000563  603     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43834P306837  fgenesh4_pg.C_LG_XII000661  6     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43843P306899  fgenesh4_pg.C_LG_XII001089  653     



LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16079P112553  fgenesh4_pg.C_LG_XII001280  16  AT1G12260   ANAC007 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  7     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16231P113614  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669  130  AT4G02270   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16245P113711  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824  42  AT3G07250   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43870P307086  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001007  515     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16280P113958  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001191  1  AT4G24530   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G65470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to expressed protein [Prunus persica] (GB:ABJ96379.1); similar to 
hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43912P307378  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001358  304     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16325P114273  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000167  295  AT2G26180   IQD6 (IQ‐domain 6); calmodulin binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43952P307659  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000267  432     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43990P307926  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000554  652     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43999P307988  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000641  536  AT4G19610   RNA binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44005P308033  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000880  621     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44006P308039  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000912  18     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16417P114919  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000950  528  AT1G09850   XBCP3 (XYLEM BARK CYSTEINE PEPTIDASE 3); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16523P115657  fgenesh4_pg.C_LG_XV000659  7  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16542P115791  fgenesh4_pg.C_LG_XV000768  8  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16566P115959  fgenesh4_pg.C_LG_XV000928  478  AT2G24840   AGL61; DNA binding / transcription factor 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44043P308301  fgenesh4_pg.C_LG_XV000958  146     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44045P308314  fgenesh4_pg.C_LG_XV000962  5     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16666P116657  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000515  74  AT2G38110   GPAT6 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16675P116724  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000578  576  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44061P308426  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000804  5     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16706P116938  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000854  604  AT5G61940   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44069P308481  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000860  131     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44070P308488  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000886  342     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  425     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44092P308641  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001231  404     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16768P117375  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000071  371     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16769P117380  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000074  385     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16773P117407  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000084  373     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44117P308819  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000037  229     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44127P308883  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000112  588     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16847P117926  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000119  276  AT1G16180   TMS membrane family protein / tumour differentially expressed (TDE) family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16857P117996  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000196  501     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44137P308955  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000273  508     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44158P309102  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000764  633     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44176P309228  fgenesh4_pg.C_scaffold_10103000001  208     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44187P309306  fgenesh4_pg.C_scaffold_10288000001  604     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44204P309422  fgenesh4_pg.C_scaffold_10566000001  44     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44207P309446  fgenesh4_pg.C_scaffold_10628000001  476     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44209P309457  fgenesh4_pg.C_scaffold_107000006  568     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44228P309590  fgenesh4_pg.C_scaffold_11117000001  653     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44230P309610  fgenesh4_pg.C_scaffold_11136000001  3     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34759P243308  fgenesh4_pg.C_scaffold_11303000001  5     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44241P309683  fgenesh4_pg.C_scaffold_11343000001  544     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44242P309692  fgenesh4_pg.C_scaffold_11350000001  27     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44244P309705  fgenesh4_pg.C_scaffold_11410000001  532     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44250P309744  fgenesh4_pg.C_scaffold_11458000001  526     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44277P309936  fgenesh4_pg.C_scaffold_11732000001  150     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34813P243689  fgenesh4_pg.C_scaffold_118000009  1  AT5G46790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17870.1); similar to Streptomyces cyclase/dehydrase family protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65631.1); contains InterPro domain Streptomyces 
cyclase/dehydrase (InterPro:IPR005031) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44287P310005  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000001  563     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44297P310077  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000032  608     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34857P243999  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000023  1  AT4G03500   ankyrin repeat family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44344P310402  fgenesh4_pg.C_scaffold_12384000001  651     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44350P310444  fgenesh4_pg.C_scaffold_12475000001  456     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44356P310489  fgenesh4_pg.C_scaffold_12549000001  609  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34952P244658  fgenesh4_pg.C_scaffold_12554000001  2  AT5G46760   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44361P310521  fgenesh4_pg.C_scaffold_12763000001  577  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  597  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44393P310747  fgenesh4_pg.C_scaffold_132000046  466     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  612     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44416P310912  fgenesh4_pg.C_scaffold_13493000001  424     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44425P310970  fgenesh4_pg.C_scaffold_13534000001  505     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44427P310986  fgenesh4_pg.C_scaffold_13579000001  401     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35134P245937  fgenesh4_pg.C_scaffold_1370000002  514  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44457P311196  fgenesh4_pg.C_scaffold_13821000001  423     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44460P311218  fgenesh4_pg.C_scaffold_13963000001  533     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44477P311333  fgenesh4_pg.C_scaffold_1426000001  542     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44480P311360  fgenesh4_pg.C_scaffold_14291000001  329     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  624     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44492P311439  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000042  142     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  474     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  544     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  216  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44511P311571  fgenesh4_pg.C_scaffold_1474000002  347     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44518P311620  fgenesh4_pg.C_scaffold_14893000002  59     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44532P311718  fgenesh4_pg.C_scaffold_14986000001  610     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44533P311727  fgenesh4_pg.C_scaffold_150000060  542     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35292P247043  fgenesh4_pg.C_scaffold_15002000001  524  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44541P311784  fgenesh4_pg.C_scaffold_15140000001  43     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  544     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35369P247577  fgenesh4_pg.C_scaffold_1559000001  226  AT5G63020   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  6  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44613P312290  fgenesh4_pg.C_scaffold_1596000001  500     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44614P312296  fgenesh4_pg.C_scaffold_1597000001  196     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  203  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44635P312441  fgenesh4_pg.C_scaffold_16391000001  265     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35532P248723  fgenesh4_pg.C_scaffold_16616000001  598  AT5G47260   ATP binding / GTP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35556P248890  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000039  5  AT1G20920   DEAD box RNA helicase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  435     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35600P249194  fgenesh4_pg.C_scaffold_171000033  439  AT4G25810   XTR6 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44687P312809  fgenesh4_pg.C_scaffold_17101000001  496     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35625P249372  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000002  422  AT4G03060   AOP2 (ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING 2); oxidoreductase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44705P312932  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000015  612     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  258  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44708P312952  fgenesh4_pg.C_scaffold_17347000001  562     



LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44711P312974  fgenesh4_pg.C_scaffold_17443000001  436     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44713P312989  fgenesh4_pg.C_scaffold_17489000001  295     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35638P249466  fgenesh4_pg.C_scaffold_17494000001  3  AT3G13490   OVA5 (OVULE ABORTION 5); ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35653P249567  fgenesh4_pg.C_scaffold_1770000002  17  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  600     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44732P313119  fgenesh4_pg.C_scaffold_17747000001  257     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35691P249834  fgenesh4_pg.C_scaffold_17951000001  125  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44754P313274  fgenesh4_pg.C_scaffold_1799000001  654     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44761P313323  fgenesh4_pg.C_scaffold_181000030  565     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35711P249973  fgenesh4_pg.C_scaffold_18177000001  1  AT5G55960   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function UPF0118 (InterPro:IPR002549) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44781P313464  fgenesh4_pg.C_scaffold_18470000001  466     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44785P313493  fgenesh4_pg.C_scaffold_1853000001  570     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44790P313526  fgenesh4_pg.C_scaffold_186000020  567     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35793P250550  fgenesh4_pg.C_scaffold_18879000001  2  AT5G40280   WIG 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44811P313675  fgenesh4_pg.C_scaffold_18904000001  8     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44819P313731  fgenesh4_pg.C_scaffold_19040000001  412     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  389     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35826P250782  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000016  21  AT1G19990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11600.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92449.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  2     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35864P251046  fgenesh4_pg.C_scaffold_1943000001  356  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35866P251061  fgenesh4_pg.C_scaffold_19450000001  621  AT1G13080   CYP71B2 (CYTOCHROME P450 71B2); oxygen binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35884P251187  fgenesh4_pg.C_scaffold_1956000002  109  AT4G25680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49475.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44895P314259  fgenesh4_pg.C_scaffold_20247000001  402     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44898P314284  fgenesh4_pg.C_scaffold_20311000001  539     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44899P314292  fgenesh4_pg.C_scaffold_20314000001  610     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  540     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44915P314400  fgenesh4_pg.C_scaffold_207000005  612     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44923P314457  fgenesh4_pg.C_scaffold_20716000001  489     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44940P314579  fgenesh4_pg.C_scaffold_2109000001  610     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44942P314590  fgenesh4_pg.C_scaffold_21176000001  68     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44951P314652  fgenesh4_pg.C_scaffold_2123000001  2     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44957P314694  fgenesh4_pg.C_scaffold_21304000001  631     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36112P252780  fgenesh4_pg.C_scaffold_21606000001  616  AT5G60210   cytoplasmic linker protein‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36113P252787  fgenesh4_pg.C_scaffold_21609000001  95  AT5G09360   LAC14 (laccase 14); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44985P314891  fgenesh4_pg.C_scaffold_2169000001  558     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36140P252980  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000028  353  AT1G70200   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  234     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45000P314999  fgenesh4_pg.C_scaffold_2189000001  533     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45010P315065  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000001  538     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36170P253187  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000028  7  AT5G46170   F‐box family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45013P315085  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000029  495     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45019P315128  fgenesh4_pg.C_scaffold_2206000001  484     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36183P253276  fgenesh4_pg.C_scaffold_2211000001  7  AT1G43760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G40390.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA 
polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45047P315326  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000019  7     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45048P315333  fgenesh4_pg.C_scaffold_2283000001  148     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45061P315426  fgenesh4_pg.C_scaffold_2307000003  622     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  384     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45084P315583  fgenesh4_pg.C_scaffold_243000001  539     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45092P315642  fgenesh4_pg.C_scaffold_2439000001  587     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45101P315704  fgenesh4_pg.C_scaffold_246000003  409     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45113P315786  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000008  635     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45125P315870  fgenesh4_pg.C_scaffold_252000024  97     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45142P315990  fgenesh4_pg.C_scaffold_258000008  566     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36311P254177  fgenesh4_pg.C_scaffold_2649000003  550  AT4G28350   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45156P316089  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000004  588     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36377P254636  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000268  3  AT3G10040   transcription factor 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36395P254764  fgenesh4_pg.C_scaffold_2825000001  547  AT3G61760   dynamin‐like protein B (DL1B) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36399P254792  fgenesh4_pg.C_scaffold_283000001  400  AT4G34510   KCS2 (3‐ketoacyl‐CoA synthase 2); acyltransferase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36407P254846  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000002  557  AT4G36250   ALDH3F1 (ALDEHYDE DEHYDROGENASE 3F1); 3‐chloroallyl aldehyde dehydrogenase/ aldehyde dehydrogenase (NAD) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  7  AT3G13820   F‐box family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36430P255008  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000074  635  AT4G36380   ROT3 (ROTUNDIFOLIA 3); oxygen binding / steroid hydroxylase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36433P255028  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000106  294  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36436P255048  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000122  2  AT3G10010   DML2 (DEMETER‐LIKE 2); 4 iron 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36480P255359  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000368  5  AT5G62420   aldo/keto reductase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36495P255464  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000005  227  AT1G01790   KEA1 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45198P316385  fgenesh4_pg.C_scaffold_298000008  305     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  8  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36623P256360  fgenesh4_pg.C_scaffold_3467000001  2  AT1G15780   protein binding / transcription cofactor 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45258P316805  fgenesh4_pg.C_scaffold_3526000001  607     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  131     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45277P316939  fgenesh4_pg.C_scaffold_365000001  503     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45298P317085  fgenesh4_pg.C_scaffold_375000005  542     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45299P317087  fgenesh4_pg.C_scaffold_3753000001  2     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45303P317115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3790000001  626     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  25     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45309P317159  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000002  586     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45319P317230  fgenesh4_pg.C_scaffold_3916000001  543     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45327P317286  fgenesh4_pg.C_scaffold_397000003  184     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36761P257325  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000233  352  AT2G26520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G57500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81423.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45371P317594  fgenesh4_pg.C_scaffold_411000008  329     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36842P257889  fgenesh4_pg.C_scaffold_426000001  330  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36849P257938  fgenesh4_pg.C_scaffold_431000003  146  AT3G49250   similar to ATP binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G24280.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48648.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45421P317943  fgenesh4_pg.C_scaffold_447000001  623     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45424P317963  fgenesh4_pg.C_scaffold_4497000002  549     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36918P258421  fgenesh4_pg.C_scaffold_4659000001  126  AT1G28420   HB‐1 (homeobox‐1); transcription factor 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  596     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45466P318257  fgenesh4_pg.C_scaffold_487000006  157     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36955P258684  fgenesh4_pg.C_scaffold_507000003  596  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36974P258815  fgenesh4_pg.C_scaffold_5236000001  677  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  543  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  485     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45507P318547  fgenesh4_pg.C_scaffold_5408000001  655     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  580     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37006P259038  fgenesh4_pg.C_scaffold_5555000001  117  AT4G02850   phenazine biosynthesis PhzC/PhzF family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  360     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45534P318733  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000102  373     



LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  2     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37099P259691  fgenesh4_pg.C_scaffold_626000003  514  AT4G03940   unknown protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45578P319044  fgenesh4_pg.C_scaffold_628000003  71     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45579P319051  fgenesh4_pg.C_scaffold_6293000001  508     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45609P319257  fgenesh4_pg.C_scaffold_6454000001  255     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37167P260163  fgenesh4_pg.C_scaffold_6458000001  370  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45613P319291  fgenesh4_pg.C_scaffold_6473000002  585     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  563     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37176P260229  fgenesh4_pg.C_scaffold_6502000001  485  AT1G22120   unknown protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45622P319349  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000059  11     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37297P261074  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000221  303  AT2G15480   UGT73B5 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B5); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45662P319628  fgenesh4_pg.C_scaffold_708000001  32     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37330P261304  fgenesh4_pg.C_scaffold_7209000001  640  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45682P319772  fgenesh4_pg.C_scaffold_7292000001  455     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45694P319854  fgenesh4_pg.C_scaffold_7389000001  625     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45701P319905  fgenesh4_pg.C_scaffold_7459000001  10     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45702P319908  fgenesh4_pg.C_scaffold_7460000001  440     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45720P320035  fgenesh4_pg.C_scaffold_7653000001  672     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37399P261788  fgenesh4_pg.C_scaffold_7945000001  525  AT1G69190   2‐amino‐4‐hydroxy‐6‐hydroxymethyldihydropteridine diphosphokinase/ dihydropteroate synthase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37402P261808  fgenesh4_pg.C_scaffold_797000003  6  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37480P262355  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000113  303  AT4G36020   CSDP1 (COLD SHOCK DOMAIN PROTEIN 1); RNA binding / double‐stranded DNA binding / nucleic acid binding / single‐stranded DNA binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  498  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45820P320735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8756000001  215     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45829P320799  fgenesh4_pg.C_scaffold_8861000001  272     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45837P320854  fgenesh4_pg.C_scaffold_896000001  589     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  669  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45861P321024  fgenesh4_pg.C_scaffold_9358000001  606     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37581P263067  fgenesh4_pg.C_scaffold_9418000001  4     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45902P321312  fgenesh4_pg.C_scaffold_9977000001  231     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45903P321316  fgenesh4_pg.C_scaffold_9988000001  424     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45912P321382  fgenesh4_pm.C_LG_I000891 61  AT5G60020   LAC17 (laccase 17); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45923P321459  fgenesh4_pm.C_LG_III000673  1  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS17961P125724  fgenesh4_pm.C_LG_XV000143  1  AT2G37360   ABC transporter family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37672P263701  fgenesh4_pm.C_scaffold_142000032  19  AT1G60500   dynamin family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18245P127710  grail3.0002010901  384  AT3G54700   carbohydrate transmembrane transporter/ phosphate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18274P127914  grail3.0002043301  21  AT2G32100   OFP16 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18667P130663  grail3.0007009001  62  AT5G21170   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐2 subunit 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18695P130864  grail3.0007031301  21  AT5G11040   similar to hypothetical protein OsI_015984 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94751.1); similar to H0311C03.11 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67557.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO44298.1); contains InterPro domain Transport protein Trs120 (InterPro:IPR013935) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50354P352466  grail3.0008023501  524     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53958P377696  grail3.0008045001  71     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18786P131498  grail3.0009006701  117  AT3G05960   sugar transporter 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46042P322294  grail3.0011030901  370     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53003P371013  grail3.0011036601  178     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19144P134003  grail3.0015024001  287  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19601P137203  grail3.0024036901  295  AT3G57500   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO19376.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20138P140961  grail3.0047028001  2  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46106P322737  grail3.0048000301  1     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20266P141860  grail3.0053010201  557  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20339P142369  grail3.0058011101  5  AT2G01570   RGA1 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38000P265994  grail3.0070002101  574  AT5G64667   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09805.1); similar to 52O08_7 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67553.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  448     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20614P144294  grail3.0085002501  53  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  146  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52648P368525  grail3.0109006901  363     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51327P359276  grail3.0119000601  658     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38148P267031  grail3.0135001001  3  AT2G30580   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  582     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46181P323262  grail3.0150004801  117     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20953P146671  grail3.0209002401  128  AT2G43900   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46197P323373  grail3.0214000101  475     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46210P323468  grail3.0252000901  461     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46211P323476  grail3.0272000101  579     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50573P353999  grail3.0385000201  307     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54975P384815  grail3.0447000401  558     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  506     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54102P378707  grail3.0651000101  441     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  426     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38464P269245  grail3.1043000101  4  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38486P269399  grail3.1183000101  590  AT5G66310   kinesin motor family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55328P387283  grail3.13360000101  106     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46250P323746  grail3.16743000201  2     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55351P387449  grail3.17043000101  75     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50691P354828  grail3.17206000201  243     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55355P387476  grail3.17624000101  648     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54654P382570  grail3.2349000201  455     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50530P353699  grail3.2541000301  385     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46262P323830  grail3.2542000101  115     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38721P271046  grail3.3134000101  1  AT1G67550   URE (UREASE); urease 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46267P323869  grail3.3793000201  43     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55396P387759  grail3.3832000101  25     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55397P387772  grail3.3913000201  328     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46269P323881  grail3.3998000101  436     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  579     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  140     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54970P384783  grail3.4425000101  593     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46282P323974  grail3.5371000101  30     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46283P323979  grail3.5371000401  327     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55430P387999  grail3.6296000201  454     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  492     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38849P271938  grail3.8599000101  65     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55451P388149  grail3.8620000101  103     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38867P272064  gw1.1007.6.1  285  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46306P324137  gw1.1025.14.1610     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46309P324163  gw1.10258.1.13     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38923P272459  gw1.1081.8.1  528  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46357P324497  gw1.1128.11.1582     



LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46369P324582  gw1.1160.2.1  66     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46372P324602  gw1.1164.1.1  404     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46403P324818  gw1.119.37.1  621     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46458P325203  gw1.124.174.1449     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39209P274462  gw1.12796.5.1457  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46561P325922  gw1.1349.5.1  65  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39398P275784  gw1.137.197.149  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46604P326223  gw1.137.237.1626     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46609P326260  gw1.1375.1.1  603     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46613P326288  gw1.1394.1.1  615     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46625P326369  gw1.140.347.1315  AT1G30760   FAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46634P326435  gw1.14158.1.1588     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46648P326535  gw1.145.1.1  235     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46699P326889  gw1.1497.2.1  598     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  259  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46767P327367  gw1.159.30.1  558     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46774P327414  gw1.159.76.1  632     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46809P327660  gw1.166.1.1  68     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46815P327704  gw1.16697.1.137     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46872P328102  gw1.17214.1.1337     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46891P328235  gw1.1755.1.1  297     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46899P328290  gw1.1770.1.1  340     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39941P279585  gw1.185.69.1  582  AT5G39190   GLP2A (GERMIN‐LIKE PROTEIN 2A); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  8  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46970P328788  gw1.190.14.1  633     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46980P328856  gw1.193.107.1557     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40088P280613  gw1.205.68.1  407  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47034P329235  gw1.2058.1.1  110     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40108P280753  gw1.20794.1.1565  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47133P329929  gw1.230.2.1  530     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47137P329955  gw1.2321.5.1  463  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47146P330020  gw1.235.4.1  373     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47157P330095  gw1.240.12.1  328     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40266P281862  gw1.245.3.1  74  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40320P282234  gw1.2679.5.1  324  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47264P330846  gw1.282.5.1  650     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47306P331136  gw1.309.24.1  636     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47328P331295  gw1.327.5.1  618  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47333P331327  gw1.335.1.1  41     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47351P331453  gw1.3508.2.1  623     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40639P284468  gw1.351.9.1  596  AT4G36220   FAH1 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47374P331615  gw1.371.1.1  486     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40660P284618  gw1.372.18.1  581  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47406P331838  gw1.390.16.1  433     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47407P331846  gw1.390.17.1  523     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40755P285284  gw1.40.540.1  495  AT4G31940   CYP82C4 (cytochrome P450 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40811P285674  gw1.403.6.1  2  AT4G33495   RPD1 (ROOT PRIMORDIUM DEFECTIVE 1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47463P332240  gw1.41.620.1  410     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47489P332420  gw1.4269.1.1  467     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40926P286476  gw1.436.1.1  200  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40928P286490  gw1.436.18.1  229  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40930P286505  gw1.438.1.1  352  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47518P332622  gw1.44.601.1  535     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47534P332735  gw1.447.1.1  676     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47535P332743  gw1.4476.1.1  617     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41006P287042  gw1.449.6.1  547  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47580P333057  gw1.511.3.1  281     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47596P333161  gw1.538.1.1  583     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47604P333218  gw1.5562.1.1  531     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47628P333385  gw1.57.304.1  538     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47643P333489  gw1.573.3.1  547     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41228P288593  gw1.64.49.1  608  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  605  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47721P334038  gw1.6716.1.1  138     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47784P334479  gw1.7565.1.1  501     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47826P334771  gw1.7932.1.1  516     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47851P334950  gw1.8224.1.1  523     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47860P335008  gw1.8324.2.1  254     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47866P335049  gw1.843.1.1  507     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41619P291332  gw1.8777.2.1  242  AT5G43370   PHT2 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47927P335478  gw1.903.1.1  390     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41657P291595  gw1.906.3.1  414  AT4G32650   ATKC1 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47958P335693  gw1.952.1.1  4  AT3G25830   ATTPS‐CIN (TERPENE SYNTHASE‐LIKE SEQUENCE‐1 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47990P335922  gw1.994.8.1  578     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47992P335935  gw1.998.1.1  417     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21062P147432  gw1.I.2062.1  35  AT5G49700   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21073P147510  gw1.I.2183.1  259  AT5G58580   ATL63; protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48031P336209  gw1.I.238.1  532     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48040P336271  gw1.I.2637.1  606     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  514     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21163P148137  gw1.I.3142.1  9  AT1G27290   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95086.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21213P148491  gw1.I.3529.1  285  AT3G55570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41761.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69142.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48207P337436  gw1.I.7423.1  528     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21756P152291  gw1.I.8997.1  31  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21832P152820  gw1.I.9674.1  128  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48248P337724  gw1.I.9793.1  491     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21930P153508  gw1.II.1468.1  452  AT5G52010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48285P337984  gw1.II.2743.1  476  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48286P337989  gw1.II.2744.1  620  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48295P338054  gw1.II.3077.1  532  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22228P155594  gw1.II.3876.1  30  AT1G47655   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22264P155844  gw1.II.4141.1  1  AT4G37750   CKC 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  173     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22325P156270  gw1.II.735.1  13  AT4G01570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22374P156615  gw1.III.1024.1 2  AT1G12380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49735.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79336.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO16969.1); contains InterPro domain Actin‐binding FH2 (InterPro:IPR015425) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22378P156641  gw1.III.1044.1 5  AT2G35540   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 



LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22410P156868  gw1.III.1280.1 249  AT3G06470   GNS1/SUR4 membrane family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48356P338484  gw1.III.1809.1 644     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48369P338572  gw1.III.2091.1 65     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22541P157785  gw1.III.2187.1 614  AT2G43580   chitinase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22550P157845  gw1.III.2224.1 400  AT3G13840   scarecrow transcription factor family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22745P159212  gw1.IV.1262.1 9  AT1G21740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81539.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22753P159267  gw1.IV.1348.1 190  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22816P159707  gw1.IV.216.1  606  AT3G30210   MYB121 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS23642P165489  gw1.V.227.1  28  AT1G21340   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48708P340949  gw1.V.4301.1  565     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  492  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24041P168284  gw1.VI.1279.1 25  AT2G41660   MIZ1 (MIZU‐KUSSEI 1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24269P169877  gw1.VI.400.1  42  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24379P170648  gw1.VII.1008.1  1  AT5G03760   ATCSLA9 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24426P170979  gw1.VII.1454.1  4  AT4G33440   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48868P342068  gw1.VII.1903.1  321     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  515  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  608  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48890P342219  gw1.VII.2362.1  428     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48938P342556  gw1.VII.3662.1  555  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24738P173161  gw1.VIII.1065.1  33  AT2G39020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24862P174033  gw1.VIII.1992.1  2  AT4G14465   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48990P342922  gw1.VIII.2531.1  433     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24958P174703  gw1.VIII.2762.1  3  AT5G15110   pectate lyase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25121P175844  gw1.VIII.996.1 418  AT1G69560   MYB105 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25204P176422  gw1.X.185.1  115  AT1G68460   ATIPT1 (ISOPENTENYLTRANSFERASE 1); adenylate dimethylallyltransferase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  295  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25394P177757  gw1.X.372.1  4  AT3G25700   chloroplast nucleoid DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49064P343436  gw1.X.3857.1  10     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  1  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  606     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49129P343892  gw1.X.534.1  454  AT5G49330   AtMYB111 (myb domain protein 111); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49184P344278  gw1.XI.1582.1 412     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49195P344352  gw1.XI.1660.1 350     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49199P344383  gw1.XI.178.1  670     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49229P344595  gw1.XI.228.1  458  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25861P181027  gw1.XI.3096.1 53  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49287P345000  gw1.XI.3128.1 568     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49333P345324  gw1.XII.1357.1  10  AT3G16180   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26334P184334  gw1.XIII.1821.1  591  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26335P184345  gw1.XIII.1835.1  477  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26336P184350  gw1.XIII.1839.1  585  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  497  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  400     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26528P185690  gw1.XIII.62.1  345  AT1G27410   DNA cross‐link repair protein‐related 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26706P186938  gw1.XIV.2418.1  92  AT1G02730   ATCSLD5 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49503P346511  gw1.XIV.304.1 667     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49510P346561  gw1.XIV.337.1 343     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49530P346697  gw1.XIV.378.1 86     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 5  AT1G03470   kinase interacting family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26874P188117  gw1.XIV.4244.1  363  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49558P346894  gw1.XIV.4286.1  175  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49559P346901  gw1.XIV.4293.1  146  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26879P188147  gw1.XIV.4318.1  2  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26894P188252  gw1.XIV.670.1 30  AT1G78110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61735.1) 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49579P347043  gw1.XIX.1044.1  362     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49609P347254  gw1.XIX.1422.1  526     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27048P189332  gw1.XIX.2318.1  11  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49647P347517  gw1.XIX.2399.1  447     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49661P347620  gw1.XIX.27.1  582     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49689P347814  gw1.XIX.471.1 645     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27142P189991  gw1.XIX.765.1 76  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49712P347975  gw1.XIX.907.1 545     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27306P191138  gw1.XV.2531.1  5  AT5G61750   cupin family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27390P191726  gw1.XV.3364.1  285  AT4G25590   ADF7 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 7); actin binding 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49785P348488  gw1.XV.754.1  403     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 566     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27565P192954  gw1.XVI.2146.1  73  AT5G06470   glutaredoxin family protein 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49853P348963  gw1.XVI.2951.1  187     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49901P349299  gw1.XVI.3841.1  128     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49902P349303  gw1.XVI.3842.1  421     
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27824P194762  gw1.XVII.278.1  358  AT1G28220   ATPUP3 (Arabidopsis thaliana purine permease 3); purine transmembrane transporter 
LF  LF1453  1453  14  6  27.6148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27922P195454  gw1.XVIII.1235.1  596  AT1G52190   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28866P202059  estExt_fgenesh4_pg.C_2630010  1  AT3G50890   ATHB28 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 28); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29061P203423  estExt_fgenesh4_pg.C_770103  84  AT5G49120   senescence‐associated protein‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  3  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29224P204565  estExt_fgenesh4_pm.C_400006  2  AT4G16520   ATG8F (AUTOPHAGY 8F); microtubule binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41905P293329  estExt_fgenesh4_pm.C_400096  497  AT2G26560   PLA2A 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04172P029199  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0449  64  AT1G14980   CPN10 (CHAPERONIN 10) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28224P197566  estExt_Genewise1_v1.C_1180106  220  AT1G32450   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00138P000963  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I7229  17  AT3G57670   NTT (NO TRANSMITTING TRACT); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  162  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00763P005340  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1197  79  AT2G38540   ATLTP1 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS01152P008061  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X6048  286  AT1G17235   RTFL11 (ROTUNDIFOLIA LIKE 11) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04975P034821  eugene3.00002454  1  AT3G25500   AHF1 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05097P035677  eugene3.00010257  1  AT2G40030   ATNRPD1B 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53985P377886  eugene3.00010312  523     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05252P036762  eugene3.00011125  84  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05278P036942  eugene3.00011304  546  AT1G60640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68771.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93752.1); contains domain C2H2 and C2HC 
zinc fingers (SSF57667) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05418P037922  eugene3.00012304  169  AT2G45470   FLA8 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05437P038059  eugene3.00012440  1  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41991P293932  eugene3.00012562  215     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41993P293945  eugene3.00012622  244     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05504P038528  eugene3.00012815  110     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05529P038698  eugene3.00012980  552  AT5G62880   ATRAC10 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53760P376311  eugene3.00012988  517     



LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05609P039260  eugene3.00020250  235  AT1G75640   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05705P039930  eugene3.00020682  658  AT1G21460   nodulin MtN3 family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53688P375808  eugene3.00021288  4     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05860P041020  eugene3.00021328  612  AT3G09510   nucleic acid binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42025P294172  eugene3.00021694  29     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53561P374914  eugene3.00030003  401     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06182P043269  eugene3.00030830  4  AT4G17260   L‐lactate dehydrogenase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06194P043354  eugene3.00030892  498  AT4G22810   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06281P043967  eugene3.00031301  490  AT1G28160   ethylene‐responsive element‐binding family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06395P044760  eugene3.00031688  141  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42054P294377  eugene3.00031696  15     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53427P373977  eugene3.00031918  343     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06606P046237  eugene3.00040730  565  AT5G19820   EMB2734 (EMBRYO DEFECTIVE 2734); lyase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42081P294563  eugene3.00041103  458     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06798P047585  eugene3.00050186  326  AT5G06920   FLA21 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 21 PRECURSOR) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53271P372890  eugene3.00050491  57     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42092P294641  eugene3.00050654  380     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06971P048796  eugene3.00050963  95  AT1G21326   VQ motif‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07118P049821  eugene3.00051588  594  AT4G29360   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42108P294753  eugene3.00060003  3     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07221P050542  eugene3.00060338  350     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07466P052258  eugene3.00061239  2  AT5G35110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46490.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80242.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53083P371574  eugene3.00061349  486     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07506P052540  eugene3.00061416  1  AT3G11591   unknown protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07524P052663  eugene3.00061480  77  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42136P294951  eugene3.00070422  632     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07813P054688  eugene3.00070621  643  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  611  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07947P055625  eugene3.00080037  26  AT5G65720   NIFS1 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08100P056698  eugene3.00080557  397  AT5G59720   HSP18.2 (HEAT SHOCK PROTEIN 18.2) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08168P057172  eugene3.00080894  396  AT1G10380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G17350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40998.1); contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08218P057526  eugene3.00081129  409  AT1G68480   JAG (JAGGED); nucleic acid binding / zinc ion binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08284P057983  eugene3.00081443  683  AT1G05420   OFP12 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08381P058665  eugene3.00081917  577  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08464P059244  eugene3.00090306  65  AT5G03890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10120.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62766.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08643P060499  eugene3.00091141  33  AT3G57270   BG1 (BETA‐1 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08729P061098  eugene3.00091625  440  AT3G56040   similar to hypothetical protein OsJ_018104 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ34621.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60362.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41406.1); 
contains domain Nucleotide‐diphospho‐sugar transferases (SSF53448); contains domain no description (G3DSA:3.90.550.10) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42193P295345  eugene3.00100172  591     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08873P062105  eugene3.00100833  81  AT3G05980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19340.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75979.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08969P062777  eugene3.00101244  42  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  8  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09220P064537  eugene3.00110032  196  AT5G45480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45470.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09716P068007  eugene3.00120494  50  AT5G23100   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G25640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67994.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42272P295899  eugene3.00120641  478     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42284P295985  eugene3.00130353  591     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10294P072057  eugene3.00130976  300  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52282P365963  eugene3.00131064  48     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10466P073259  eugene3.00140169  3  AT1G58250   SAB (SABRE) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10487P073403  eugene3.00140262  69  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10574P074018  eugene3.00140613  267  AT1G08260   POL2A 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42329P296298  eugene3.00141315  115     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10902P076312  eugene3.00150292  22  AT2G40730   HEAT repeat‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52081P364560  eugene3.00150444  34     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10941P076586  eugene3.00150479  295  AT4G12650   endomembrane protein 70 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42370P296589  eugene3.00150931  2     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11067P077465  eugene3.00150977  93  AT4G19830   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11160P078120  eugene3.00160031  5  AT4G17240   similar to hypothetical protein 31.t00013 [Brassica oleracea] (GB:ABD65111.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42378P296644  eugene3.00160059  341     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42395P296764  eugene3.00160984  480     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42405P296835  eugene3.00170017  573     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11576P081029  eugene3.00170081  4     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51880P363149  eugene3.00170228  152     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51858P362999  eugene3.00170387  187     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51823P362750  eugene3.00180076  583     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51820P362731  eugene3.00180083  413     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51819P362724  eugene3.00180084  583     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51818P362715  eugene3.00180095  375     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51795P362554  eugene3.00180224  421     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51792P362531  eugene3.00180231  652     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11792P082540  eugene3.00180605  539  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  538  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11823P082757  eugene3.00180718  316  AT2G35010   ATO1 (ARABIDOPSIS THIOREDOXIN O1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42434P297035  eugene3.00190110  629     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42436P297047  eugene3.00190115  576     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42437P297056  eugene3.00190116  627     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42443P297098  eugene3.00190178  568     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42472P297300  eugene3.00191030  447     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29461P206221  eugene3.00290187  9  AT4G17810   nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  316  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29580P207058  eugene3.00400252  13  AT4G15890   binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51545P360806  eugene3.00440166  252     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29735P208141  eugene3.00440177  4  AT4G33990   EMB2758 (EMBRYO DEFECTIVE 2758) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29760P208316  eugene3.00440261  113  AT4G00890   proline‐rich family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51489P360415  eugene3.00770016  603     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51439P360066  eugene3.00820090  306     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51384P359679  eugene3.00880112  362     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30239P211669  eugene3.01170002  660  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30277P211933  eugene3.01180059  15  AT1G08070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42582P298072  eugene3.01320040  306     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30609P214262  eugene3.01350027  430  AT3G21780   UGT71B6 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 71B6); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51203P358411  eugene3.01370056  601     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30636P214452  eugene3.01370085  289  AT3G18990   VRN1 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51187P358300  eugene3.01400093  187     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30685P214792  eugene3.01420081  542  AT5G11180   ATGLR2.6 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51146P358012  eugene3.01490021  488     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30764P215346  eugene3.01490044  6  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 



LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42615P298303  eugene3.01500026  617     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51128P357885  eugene3.01500068  596     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30785P215493  eugene3.01500080  6  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30811P215672  eugene3.01530019  447  AT5G58520   protein kinase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42630P298404  eugene3.01570011  68     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51028P357187  eugene3.01680051  479     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51013P357084  eugene3.01700062  44     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50957P356688  eugene3.01800034  180     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50908P356347  eugene3.01900009  337     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54501P381495  eugene3.01960002  509     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50888P356205  eugene3.01990013  533     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  626     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54568P381964  eugene3.02130006  461     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42715P299003  eugene3.02140013  586     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  12  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42719P299031  eugene3.02170004  411     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42720P299039  eugene3.02170005  121     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  296     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54016P378102  eugene3.02250007  422     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54637P382448  eugene3.02280023  347     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54144P378995  eugene3.02290005  449     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54643P382490  eugene3.02300006  520     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  477     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31320P219236  eugene3.02430009  225  AT3G43480   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G43470.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  611     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42742P299191  eugene3.02460008  65     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42756P299288  eugene3.02640005  514     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  307  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42781P299465  eugene3.03160004  189     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31472P220300  eugene3.03410001  651  AT3G07040   RPM1 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  537     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42792P299539  eugene3.03440006  560     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31499P220490  eugene3.03720001  672  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31500P220500  eugene3.03720002  657  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31501P220504  eugene3.03720004  488  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31506P220542  eugene3.03760001  12     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31508P220550  eugene3.03780002  388  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31561P220926  eugene3.04100002  275  AT2G24690   transcriptional factor B3 family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  487     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31572P221002  eugene3.04250002  31  AT2G19620   Ndr family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54982P384867  eugene3.04560003  518     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54088P378606  eugene3.04760001  377     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31622P221352  eugene3.05070002  14  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42824P299763  eugene3.05200002  416     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55074P385511  eugene3.05730006  605     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31653P221566  eugene3.05850001  74  AT3G60120   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42831P299817  eugene3.06080003  672     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55092P385633  eugene3.06140003  668     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55093P385639  eugene3.06140004  622     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54095P378656  eugene3.06290001  498     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55118P385819  eugene3.06450004  571     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42843P299896  eugene3.07360002  381     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42855P299982  eugene3.08680001  632     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55274P386909  eugene3.09370001  255     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55276P386921  eugene3.09420002  171     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31945P223614  eugene3.09770002  170  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54186P379294  eugene3.10210002  625     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42883P300176  eugene3.10930001  11  AT1G67020   unknown protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  26     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32160P225114  eugene3.115140001  433  AT4G18160   KCO6 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32223P225556  eugene3.120300001  253  AT1G49040   SCD1 (STOMATAL CYTOKINESIS‐DEFECTIVE 1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32370P226584  eugene3.131390001  4     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42901P300303  eugene3.13320002  296     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  583     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42907P300346  eugene3.13940001  481     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  483  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32536P227752  eugene3.14490002  10     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42913P300386  eugene3.14730001  520     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50438P353058  eugene3.149200001  529     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32661P228625  eugene3.15460003  147  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50453P353158  eugene3.156020001  95     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32693P228849  eugene3.156720001  1  AT4G18260   cytochrome B561‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32845P229914  eugene3.16960005  1  AT1G76810   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32860P230017  eugene3.170240001  542  AT5G42950   GYF domain‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32862P230031  eugene3.170780001  2  AT3G60370   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50467P353260  eugene3.172110001  529     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54458P381196  eugene3.183090001  530     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54465P381244  eugene3.18580001  110     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42951P300656  eugene3.18810001  626     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54472P381295  eugene3.188330001  471     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50481P353354  eugene3.19000002  19     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33127P231884  eugene3.198220001  102  AT1G21280   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81001.1); contains InterPro domain Retrotransposon gag protein (InterPro:IPR005162) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33135P231939  eugene3.19910001  4  AT2G32440   KAO2 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42953P300667  eugene3.199280001  17     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  11     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54532P381712  eugene3.20240002  1     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50492P353435  eugene3.205170001  528     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33286P233001  eugene3.215590001  376  AT1G21640   NADK2 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42959P300712  eugene3.216000001  575     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33376P233629  eugene3.23280001  13  AT5G06570   hydrolase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  5  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42971P300795  eugene3.28490001  176     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33710P235968  eugene3.30070001  607  AT4G02720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22538.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ68232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF926 
(InterPro:IPR009269) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42981P300866  eugene3.36280001  534     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42984P300887  eugene3.36590001  649     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42988P300911  eugene3.37000001  113     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34056P238386  eugene3.37380001  101     



LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54873P384104  eugene3.37400001  469     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54909P384352  eugene3.40430002  323     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43004P301028  eugene3.42260001  53     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43007P301048  eugene3.42720001  413     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34138P238964  eugene3.44060001  133  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34139P238970  eugene3.44060002  600  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50597P354172  eugene3.47080001  393     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55022P385145  eugene3.49830001  355     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43025P301173  eugene3.49930001  559     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34213P239486  eugene3.51340001  114  AT2G17720   oxidoreductase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43032P301218  eugene3.53150001  311     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55059P385404  eugene3.54440001  575     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34296P240072  eugene3.58420001  243  AT4G35790   ATPLDDELTA 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34328P240294  eugene3.61940001  233  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34348P240436  eugene3.63730001  2  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34358P240500  eugene3.64350001  594  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  10  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34546P241822  eugene3.87550001  109     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55251P386747  eugene3.88010001  1     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34620P242336  eugene3.95200001  249  AT2G28490   cupin family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53949P377630  fgenesh1_pg.C_LG_I001082  594     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50347P352420  fgenesh1_pg.C_LG_I001300  546     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53859P377000  fgenesh1_pg.C_LG_I001918  20     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50331P352307  fgenesh1_pg.C_LG_I003237  492     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53606P375230  fgenesh1_pg.C_LG_II002131  520     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50324P352258  fgenesh1_pg.C_LG_II002146  580     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50320P352231  fgenesh1_pg.C_LG_III000019 30     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53545P374808  fgenesh1_pg.C_LG_III000081 469     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53534P374725  fgenesh1_pg.C_LG_III000148 581     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 639     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53494P374448  fgenesh1_pg.C_LG_III000461 2     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50305P352123  fgenesh1_pg.C_LG_IV000889 604     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53293P373039  fgenesh1_pg.C_LG_IV001384 27     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52824P369755  fgenesh1_pg.C_LG_IX001224 343     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52822P369747  fgenesh1_pg.C_LG_IX001293 451     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53226P372569  fgenesh1_pg.C_LG_V000774 639     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50291P352029  fgenesh1_pg.C_LG_VI000109 298     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53154P372069  fgenesh1_pg.C_LG_VI000129 525     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50288P352007  fgenesh1_pg.C_LG_VI000978 541     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53056P371380  fgenesh1_pg.C_LG_VI001905 204     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53040P371268  fgenesh1_pg.C_LG_VII000247  657     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53008P371048  fgenesh1_pg.C_LG_VII000768  575     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52964P370737  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000072  1     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52913P370382  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001241  305     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52789P369513  fgenesh1_pg.C_LG_X000024  408     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52772P369396  fgenesh1_pg.C_LG_X000115  13     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52550P367840  fgenesh1_pg.C_LG_XI001146 665     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50239P351664  fgenesh1_pg.C_LG_XII000551  264     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  529     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52292P366033  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001018  9     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52234P365628  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000023  353     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  363     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52179P365241  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001250  2     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51719P362022  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000173  29     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51711P361968  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000232  320     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51677P361728  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000514  257     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  569     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52084P364580  fgenesh1_pg.C_LG_XV000385  466     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52024P364160  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000410  21     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  504     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52017P364109  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000605  581     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51951P363648  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000969  15     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51861P363019  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000397  642     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51826P362774  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000082  4     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51797P362568  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000222  557     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51762P362321  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000617  489     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50669P354670  fgenesh1_pg.C_scaffold_10036000001  582     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54178P379239  fgenesh1_pg.C_scaffold_1009000003  461     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54208P379443  fgenesh1_pg.C_scaffold_1055000003  1     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  379     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55473P388302  fgenesh1_pg.C_scaffold_1098000002  158     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50812P355672  fgenesh1_pg.C_scaffold_10985000001  580     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55714P389986  fgenesh1_pg.C_scaffold_11227000001  548     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50817P355709  fgenesh1_pg.C_scaffold_11572000001  364     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51347P359417  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000035  313     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51346P359412  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000054  631     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51307P359136  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000040  568     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51304P359118  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000100  501     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54283P379973  fgenesh1_pg.C_scaffold_1223000001  15     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55727P390076  fgenesh1_pg.C_scaffold_12891000001  606     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55730P390100  fgenesh1_pg.C_scaffold_13073000001  485     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55487P388400  fgenesh1_pg.C_scaffold_1322000001  281     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55733P390119  fgenesh1_pg.C_scaffold_13358000001  647     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51200P358393  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000059  137     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50114P350787  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000086  442     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50820P355728  fgenesh1_pg.C_scaffold_13706000001  450     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  298     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54169P379170  fgenesh1_pg.C_scaffold_1432000001  638     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51162P358125  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000060  597     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55743P390190  fgenesh1_pg.C_scaffold_14643000001  353     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50826P355772  fgenesh1_pg.C_scaffold_14817000001  521     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55746P390212  fgenesh1_pg.C_scaffold_14862000001  318     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51151P358047  fgenesh1_pg.C_scaffold_149000003  477     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51141P357978  fgenesh1_pg.C_scaffold_149000039  543     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55748P390223  fgenesh1_pg.C_scaffold_15003000001  623     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55749P390232  fgenesh1_pg.C_scaffold_15135000001  606     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51125P357865  fgenesh1_pg.C_scaffold_152000046  119     



LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54360P380508  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000009  2     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55750P390243  fgenesh1_pg.C_scaffold_15464000001  146     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51122P357843  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000061  37     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  508     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54389P380714  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000019  587     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55347P387421  fgenesh1_pg.C_scaffold_1645000001  600     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55503P388513  fgenesh1_pg.C_scaffold_1657000001  246     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51005P357026  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000010  582     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  607     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50989P356910  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000001  278     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50983P356870  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000015  380     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50977P356826  fgenesh1_pg.C_scaffold_179000001  180     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50087P350601  fgenesh1_pg.C_scaffold_182000011  543     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54459P381205  fgenesh1_pg.C_scaffold_1830000001  251     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  542     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50914P356386  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000017  534     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55511P388568  fgenesh1_pg.C_scaffold_1924000001  592     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50836P355839  fgenesh1_pg.C_scaffold_19499000001  574     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55775P390412  fgenesh1_pg.C_scaffold_19932000001  3     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50883P356168  fgenesh1_pg.C_scaffold_200000007  652     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55777P390427  fgenesh1_pg.C_scaffold_20074000001  5     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50074P350508  fgenesh1_pg.C_scaffold_202000034  477     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50872P356094  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000013  181     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50840P355873  fgenesh1_pg.C_scaffold_20594000001  574     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54553P381861  fgenesh1_pg.C_scaffold_2091000002  637     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54555P381878  fgenesh1_pg.C_scaffold_2092000002  424     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50846P355909  fgenesh1_pg.C_scaffold_215000003  628     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54601P382195  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000011  540     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54603P382211  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000017  29     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54605P382224  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000020  698     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54612P382275  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000014  690     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54613P382279  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000016  476     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50517P353606  fgenesh1_pg.C_scaffold_228000021  580     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50519P353621  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000004  538     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54153P379058  fgenesh1_pg.C_scaffold_239000016  615     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54672P382695  fgenesh1_pg.C_scaffold_2459000001  566     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55528P388687  fgenesh1_pg.C_scaffold_2546000001  67     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54052P378354  fgenesh1_pg.C_scaffold_258000009  196     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54055P378373  fgenesh1_pg.C_scaffold_262000002  290     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54719P383026  fgenesh1_pg.C_scaffold_269000012  545     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54158P379094  fgenesh1_pg.C_scaffold_296000004  84     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54159P379100  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000001  660     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54817P383712  fgenesh1_pg.C_scaffold_340000004  203     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54854P383970  fgenesh1_pg.C_scaffold_363000001  560     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54894P384247  fgenesh1_pg.C_scaffold_390000006  501     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51598P361177  fgenesh1_pg.C_scaffold_40000218  557     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54910P384359  fgenesh1_pg.C_scaffold_4044000001  563     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51583P361073  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000164  590     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55569P388974  fgenesh1_pg.C_scaffold_4140000001  465     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54937P384548  fgenesh1_pg.C_scaffold_425000002  350     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54939P384561  fgenesh1_pg.C_scaffold_4287000001  226     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54952P384654  fgenesh1_pg.C_scaffold_431000002  506     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54977P384826  fgenesh1_pg.C_scaffold_451000002  85     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55001P384995  fgenesh1_pg.C_scaffold_4733000001  430     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55415P387898  fgenesh1_pg.C_scaffold_4838000001  574     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55011P385067  fgenesh1_pg.C_scaffold_484000002  82     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55416P387903  fgenesh1_pg.C_scaffold_4841000001  381     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50780P355450  fgenesh1_pg.C_scaffold_5044000001  672     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55040P385270  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000001  531     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  478     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55610P389259  fgenesh1_pg.C_scaffold_5274000001  614     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55611P389265  fgenesh1_pg.C_scaffold_5281000001  375     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55612P389275  fgenesh1_pg.C_scaffold_5367000001  337     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55613P389281  fgenesh1_pg.C_scaffold_5383000001  627     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55065P385443  fgenesh1_pg.C_scaffold_556000004  67     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54093P378641  fgenesh1_pg.C_scaffold_616000005  574     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55640P389470  fgenesh1_pg.C_scaffold_6396000001  581     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55125P385864  fgenesh1_pg.C_scaffold_6612000002  20     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55142P385987  fgenesh1_pg.C_scaffold_691000004  487     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50794P355549  fgenesh1_pg.C_scaffold_6940000001  559     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55663P389630  fgenesh1_pg.C_scaffold_7250000001  122     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55664P389639  fgenesh1_pg.C_scaffold_7274000001  362     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55669P389672  fgenesh1_pg.C_scaffold_7558000001  19     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55468P388266  fgenesh1_pg.C_scaffold_758000002  546     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51488P360403  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000022  381     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51483P360373  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000034  2     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50801P355598  fgenesh1_pg.C_scaffold_7769000001  638     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55673P389701  fgenesh1_pg.C_scaffold_7808000001  654     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55234P386629  fgenesh1_pg.C_scaffold_851000002  529     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51431P360008  fgenesh1_pg.C_scaffold_86000138  511     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50811P355667  fgenesh1_pg.C_scaffold_9498000001  574     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55458P388197  fgenesh1_pg.C_scaffold_9507000001  556     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55696P389860  fgenesh1_pg.C_scaffold_9523000001  577     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55281P386959  fgenesh1_pg.C_scaffold_955000001  539     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55700P389892  fgenesh1_pg.C_scaffold_9722000001  6     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55701P389895  fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001  117     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55298P387073  fgenesh1_pg.C_scaffold_989000001  12     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53350P373440  fgenesh1_pm.C_LG_IV000250  273     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53234P372628  fgenesh1_pm.C_LG_V000242 165     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52754P369269  fgenesh1_pm.C_LG_X000060 579     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51342P359381  fgenesh1_pm.C_scaffold_117000015  531     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51225P358564  fgenesh1_pm.C_scaffold_134000007  415     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51144P357999  fgenesh1_pm.C_scaffold_149000005  134     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  427     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54493P381442  fgenesh1_pm.C_scaffold_195000001  541     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54877P384132  fgenesh1_pm.C_scaffold_378000001  486     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54906P384329  fgenesh1_pm.C_scaffold_4032000001  358     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54944P384595  fgenesh1_pm.C_scaffold_429000003  426     



LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55203P386408  fgenesh1_pm.C_scaffold_787000001  564     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43081P301561  fgenesh4_pg.C_LG_I000317  645     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12310P086166  fgenesh4_pg.C_LG_I000429  566  AT3G46440   UXS5 (UDP‐Xyl synthase 5); catalytic 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12363P086536  fgenesh4_pg.C_LG_I000751  13  AT1G34070   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G48050.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  273  AT1G58025   DNA binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43122P301848  fgenesh4_pg.C_LG_I001329  596     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43126P301882  fgenesh4_pg.C_LG_I001356  549     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43127P301886  fgenesh4_pg.C_LG_I001357  537     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12496P087470  fgenesh4_pg.C_LG_I001566  5  AT2G27260   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79941.1); contains InterPro domain Harpin‐induced 1 (InterPro:IPR010847) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12635P088441  fgenesh4_pg.C_LG_I002379  16  AT5G14010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43171P302195  fgenesh4_pg.C_LG_I002542  111     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12697P088877  fgenesh4_pg.C_LG_I002741  207  AT2G33160   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12732P089122  fgenesh4_pg.C_LG_I002876  464  AT3G16400   ATMLP‐470 (MYROSINASE‐BINDING PROTEIN‐LIKE PROTEIN‐470) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43195P302362  fgenesh4_pg.C_LG_I003060  420     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43203P302421  fgenesh4_pg.C_LG_I003127  314     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12860P090016  fgenesh4_pg.C_LG_II000262  56  AT1G75520   SRS5 (SHI‐RELATED SEQUENCE 5) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12864P090043  fgenesh4_pg.C_LG_II000282  110  AT1G45110   tetrapyrrole methylase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43252P302763  fgenesh4_pg.C_LG_II001279  637     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13127P091885  fgenesh4_pg.C_LG_II001801  20  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43267P302866  fgenesh4_pg.C_LG_II001866  434     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13182P092270  fgenesh4_pg.C_LG_II002095  249  AT3G11880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G70770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42317.1); contains domain PTHR13448 (PTHR13448) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13249P092738  fgenesh4_pg.C_LG_II002523  42  AT2G46200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39689.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 315  AT1G67623   F‐box family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13273P092910  fgenesh4_pg.C_LG_III000009 231  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13281P092963  fgenesh4_pg.C_LG_III000042 342     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43326P303282  fgenesh4_pg.C_LG_III000196 250     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13353P093470  fgenesh4_pg.C_LG_III000397 80  AT1G56030   MIF4G domain‐containing protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13443P094099  fgenesh4_pg.C_LG_III000864 42  AT5G56730   peptidase M16 family protein / insulinase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 40  AT5G55150   F‐box family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43377P303635  fgenesh4_pg.C_LG_IV000120 626     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43399P303793  fgenesh4_pg.C_LG_IV000364 418     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 25  AT5G38400   unknown protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43459P304209  fgenesh4_pg.C_LG_IV001399 511     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13872P097103  fgenesh4_pg.C_LG_IV001529 605  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13903P097321  fgenesh4_pg.C_LG_IX000137 535  AT1G75860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G20100.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13915P097399  fgenesh4_pg.C_LG_IX000190 1  AT3G17450   hAT dimerisation domain‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14049P098337  fgenesh4_pg.C_LG_IX001063 25  AT1G51405   myosin‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 7  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14093P098646  fgenesh4_pg.C_LG_IX001364 2  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 109     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14204P099427  fgenesh4_pg.C_LG_V000483 49  AT2G39340   SAC3/GANP family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43505P304532  fgenesh4_pg.C_LG_V000658 636     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14313P100189  fgenesh4_pg.C_LG_V001181 306  AT5G14270   ATBET9 (ARABIDOPSIS THALIANA BROMODOMAIN AND EXTRATERMINAL DOMAIN PROTEIN 9); DNA binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43534P304734  fgenesh4_pg.C_LG_VI000090 674     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43551P304855  fgenesh4_pg.C_LG_VI000712 108  AT3G24255   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G23910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43499.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14540P101774  fgenesh4_pg.C_LG_VI000790 517  AT5G01225   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G09032.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62121.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14637P102456  fgenesh4_pg.C_LG_VI001309 378  AT4G35830   aconitate hydratase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14732P103120  fgenesh4_pg.C_LG_VI001880 95  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  98  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14803P103619  fgenesh4_pg.C_LG_VII000302  14     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14805P103629  fgenesh4_pg.C_LG_VII000307  169  AT5G46730   glycine‐rich protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14895P104265  fgenesh4_pg.C_LG_VII000939  33  AT5G48090   ELP1 (EDM2‐LIKE PROTEIN1); protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15178P106245  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001143  1  AT1G71060   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15190P106327  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001221  61  AT1G14750   SDS (SOLO DANCERS) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15199P106391  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001276  630  AT3G29785   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67882.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15235P106642  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001460  13  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15244P106706  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001510  15  AT1G04500   zinc finger CONSTANS‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15271P106891  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001643  28  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43634P305437  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001696  444     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15308P107150  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001895  1  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15341P107383  fgenesh4_pg.C_LG_X000141  501  AT1G09600   protein kinase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15593P109150  fgenesh4_pg.C_LG_X001679  300  AT2G40220   SIS5 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 17  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15722P110049  fgenesh4_pg.C_LG_XI000178 60     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15746P110218  fgenesh4_pg.C_LG_XI000333 52  AT3G19070   cell wall protein‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 422     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15797P110576  fgenesh4_pg.C_LG_XI000709 593  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43781P306467  fgenesh4_pg.C_LG_XI000755 411     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43785P306494  fgenesh4_pg.C_LG_XI000873 409     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15839P110873  fgenesh4_pg.C_LG_XI001134 102  AT5G48050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G34070.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43800P306596  fgenesh4_pg.C_LG_XII000170  608     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15952P111658  fgenesh4_pg.C_LG_XII000484  4  AT3G02550   LBD41 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 41) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43811P306677  fgenesh4_pg.C_LG_XII000533  317     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43817P306719  fgenesh4_pg.C_LG_XII000563  619     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43834P306837  fgenesh4_pg.C_LG_XII000661  7     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43843P306899  fgenesh4_pg.C_LG_XII001089  676     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16079P112553  fgenesh4_pg.C_LG_XII001280  17  AT1G12260   ANAC007 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  7     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16231P113614  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669  131  AT4G02270   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16245P113711  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824  44  AT3G07250   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43870P307086  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001007  528     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16280P113958  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001191  1  AT4G24530   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G65470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to expressed protein [Prunus persica] (GB:ABJ96379.1); similar to 
hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43912P307378  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001358  308     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16325P114273  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000167  304  AT2G26180   IQD6 (IQ‐domain 6); calmodulin binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43952P307659  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000267  449     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43990P307926  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000554  674     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43999P307988  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000641  557  AT4G19610   RNA binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44005P308033  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000880  642     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44006P308039  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000912  18     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16417P114919  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000950  549  AT1G09850   XBCP3 (XYLEM BARK CYSTEINE PEPTIDASE 3); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16523P115657  fgenesh4_pg.C_LG_XV000659  7  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16542P115791  fgenesh4_pg.C_LG_XV000768  8  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16566P115959  fgenesh4_pg.C_LG_XV000928  494  AT2G24840   AGL61; DNA binding / transcription factor 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44043P308301  fgenesh4_pg.C_LG_XV000958  147     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44045P308314  fgenesh4_pg.C_LG_XV000962  5     



LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16666P116657  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000515  78  AT2G38110   GPAT6 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16675P116724  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000578  593  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44061P308426  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000804  5     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16706P116938  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000854  626  AT5G61940   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44069P308481  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000860  135     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44070P308488  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000886  352     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  440     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44092P308641  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001231  418     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16768P117375  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000071  382     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16769P117380  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000074  397     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16773P117407  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000084  380     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44127P308883  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000112  610     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16847P117926  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000119  280  AT1G16180   TMS membrane family protein / tumour differentially expressed (TDE) family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16857P117996  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000196  522     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44137P308955  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000273  527     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44158P309102  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000764  653     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44176P309228  fgenesh4_pg.C_scaffold_10103000001  211     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34655P242580  fgenesh4_pg.C_scaffold_10155000001  22  AT3G21090   ABC transporter family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44187P309306  fgenesh4_pg.C_scaffold_10288000001  622     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44204P309422  fgenesh4_pg.C_scaffold_10566000001  45     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44207P309446  fgenesh4_pg.C_scaffold_10628000001  495     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44209P309457  fgenesh4_pg.C_scaffold_107000006  584     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44228P309590  fgenesh4_pg.C_scaffold_11117000001  678     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44230P309610  fgenesh4_pg.C_scaffold_11136000001  3     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34759P243308  fgenesh4_pg.C_scaffold_11303000001  5     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44241P309683  fgenesh4_pg.C_scaffold_11343000001  563     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44242P309692  fgenesh4_pg.C_scaffold_11350000001  27     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44244P309705  fgenesh4_pg.C_scaffold_11410000001  553     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44250P309744  fgenesh4_pg.C_scaffold_11458000001  539     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44277P309936  fgenesh4_pg.C_scaffold_11732000001  153     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34813P243689  fgenesh4_pg.C_scaffold_118000009  1  AT5G46790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17870.1); similar to Streptomyces cyclase/dehydrase family protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65631.1); contains InterPro domain Streptomyces 
cyclase/dehydrase (InterPro:IPR005031) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44287P310005  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000001  579     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44297P310077  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000032  628     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34857P243999  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000023  1  AT4G03500   ankyrin repeat family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34892P244242  fgenesh4_pg.C_scaffold_121000033  1  AT5G49810   MMT (methionine S‐methyltransferase); S‐adenosylmethionine‐dependent methyltransferase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44344P310402  fgenesh4_pg.C_scaffold_12384000001  673     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44350P310444  fgenesh4_pg.C_scaffold_12475000001  467     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44356P310489  fgenesh4_pg.C_scaffold_12549000001  632  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34952P244658  fgenesh4_pg.C_scaffold_12554000001  2  AT5G46760   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44361P310521  fgenesh4_pg.C_scaffold_12763000001  595  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  618  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44393P310747  fgenesh4_pg.C_scaffold_132000046  477     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  635     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44416P310912  fgenesh4_pg.C_scaffold_13493000001  436     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44425P310970  fgenesh4_pg.C_scaffold_13534000001  523     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44427P310986  fgenesh4_pg.C_scaffold_13579000001  416     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35134P245937  fgenesh4_pg.C_scaffold_1370000002  529  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44457P311196  fgenesh4_pg.C_scaffold_13821000001  436     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44460P311218  fgenesh4_pg.C_scaffold_13963000001  548     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44477P311333  fgenesh4_pg.C_scaffold_1426000001  557     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44480P311360  fgenesh4_pg.C_scaffold_14291000001  338     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  647     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44492P311439  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000042  143     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  490     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  562     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  225  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44511P311571  fgenesh4_pg.C_scaffold_1474000002  355     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44518P311620  fgenesh4_pg.C_scaffold_14893000002  59     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44532P311718  fgenesh4_pg.C_scaffold_14986000001  631     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44533P311727  fgenesh4_pg.C_scaffold_150000060  553     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35292P247043  fgenesh4_pg.C_scaffold_15002000001  545  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44541P311784  fgenesh4_pg.C_scaffold_15140000001  44     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  562     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35369P247577  fgenesh4_pg.C_scaffold_1559000001  237  AT5G63020   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  6  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44613P312290  fgenesh4_pg.C_scaffold_1596000001  513     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44614P312296  fgenesh4_pg.C_scaffold_1597000001  202     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  210  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44635P312441  fgenesh4_pg.C_scaffold_16391000001  269     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35532P248723  fgenesh4_pg.C_scaffold_16616000001  619  AT5G47260   ATP binding / GTP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35556P248890  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000039  5  AT1G20920   DEAD box RNA helicase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  449     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35600P249194  fgenesh4_pg.C_scaffold_171000033  455  AT4G25810   XTR6 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44687P312809  fgenesh4_pg.C_scaffold_17101000001  514     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35625P249372  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000002  428  AT4G03060   AOP2 (ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING 2); oxidoreductase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44705P312932  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000015  630     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  263  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44708P312952  fgenesh4_pg.C_scaffold_17347000001  580     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44711P312974  fgenesh4_pg.C_scaffold_17443000001  445     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44713P312989  fgenesh4_pg.C_scaffold_17489000001  305     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35638P249466  fgenesh4_pg.C_scaffold_17494000001  2  AT3G13490   OVA5 (OVULE ABORTION 5); ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35653P249567  fgenesh4_pg.C_scaffold_1770000002  17  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  622     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44732P313119  fgenesh4_pg.C_scaffold_17747000001  265     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35691P249834  fgenesh4_pg.C_scaffold_17951000001  127  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44754P313274  fgenesh4_pg.C_scaffold_1799000001  675     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44761P313323  fgenesh4_pg.C_scaffold_181000030  583     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35711P249973  fgenesh4_pg.C_scaffold_18177000001  1  AT5G55960   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function UPF0118 (InterPro:IPR002549) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44781P313464  fgenesh4_pg.C_scaffold_18470000001  482     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44785P313493  fgenesh4_pg.C_scaffold_1853000001  585     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44790P313526  fgenesh4_pg.C_scaffold_186000020  586     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35793P250550  fgenesh4_pg.C_scaffold_18879000001  2  AT5G40280   WIG 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44811P313675  fgenesh4_pg.C_scaffold_18904000001  9     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44819P313731  fgenesh4_pg.C_scaffold_19040000001  426     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  402     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35826P250782  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000016  22  AT1G19990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11600.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92449.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  3     



LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35864P251046  fgenesh4_pg.C_scaffold_1943000001  364  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35866P251061  fgenesh4_pg.C_scaffold_19450000001  643  AT1G13080   CYP71B2 (CYTOCHROME P450 71B2); oxygen binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35884P251187  fgenesh4_pg.C_scaffold_1956000002  113  AT4G25680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49475.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44862P314031  fgenesh4_pg.C_scaffold_1976000001  1     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35935P251543  fgenesh4_pg.C_scaffold_20002000001  4  AT2G44710   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44895P314259  fgenesh4_pg.C_scaffold_20247000001  410     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44898P314284  fgenesh4_pg.C_scaffold_20311000001  559     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44899P314292  fgenesh4_pg.C_scaffold_20314000001  628     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  555     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44915P314400  fgenesh4_pg.C_scaffold_207000005  632     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44923P314457  fgenesh4_pg.C_scaffold_20716000001  501     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44935P314541  fgenesh4_pg.C_scaffold_210000003  273     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44940P314579  fgenesh4_pg.C_scaffold_2109000001  629     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44942P314590  fgenesh4_pg.C_scaffold_21176000001  70     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44951P314652  fgenesh4_pg.C_scaffold_2123000001  1     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44957P314694  fgenesh4_pg.C_scaffold_21304000001  654     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36112P252780  fgenesh4_pg.C_scaffold_21606000001  634  AT5G60210   cytoplasmic linker protein‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36113P252787  fgenesh4_pg.C_scaffold_21609000001  100  AT5G09360   LAC14 (laccase 14); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44985P314891  fgenesh4_pg.C_scaffold_2169000001  577     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36140P252980  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000028  363  AT1G70200   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  244     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45000P314999  fgenesh4_pg.C_scaffold_2189000001  549     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45010P315065  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000001  561     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36170P253187  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000028  7  AT5G46170   F‐box family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45013P315085  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000029  509     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45019P315128  fgenesh4_pg.C_scaffold_2206000001  496     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36183P253276  fgenesh4_pg.C_scaffold_2211000001  7  AT1G43760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G40390.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA 
polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45047P315326  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000019  7     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45048P315333  fgenesh4_pg.C_scaffold_2283000001  152     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45061P315426  fgenesh4_pg.C_scaffold_2307000003  644     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  394     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45077P315534  fgenesh4_pg.C_scaffold_234000014  555     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45084P315583  fgenesh4_pg.C_scaffold_243000001  556     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45092P315642  fgenesh4_pg.C_scaffold_2439000001  607     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45101P315704  fgenesh4_pg.C_scaffold_246000003  423     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45113P315786  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000008  656     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45125P315870  fgenesh4_pg.C_scaffold_252000024  103     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45142P315990  fgenesh4_pg.C_scaffold_258000008  582     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36311P254177  fgenesh4_pg.C_scaffold_2649000003  572  AT4G28350   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45156P316089  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000004  608     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36377P254636  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000268  3  AT3G10040   transcription factor 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36395P254764  fgenesh4_pg.C_scaffold_2825000001  563  AT3G61760   dynamin‐like protein B (DL1B) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36399P254792  fgenesh4_pg.C_scaffold_283000001  414  AT4G34510   KCS2 (3‐ketoacyl‐CoA synthase 2); acyltransferase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36407P254846  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000002  576  AT4G36250   ALDH3F1 (ALDEHYDE DEHYDROGENASE 3F1); 3‐chloroallyl aldehyde dehydrogenase/ aldehyde dehydrogenase (NAD) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  8  AT3G13820   F‐box family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36430P255008  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000074  656  AT4G36380   ROT3 (ROTUNDIFOLIA 3); oxygen binding / steroid hydroxylase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36433P255028  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000106  307  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36436P255048  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000122  2  AT3G10010   DML2 (DEMETER‐LIKE 2); 4 iron 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36480P255359  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000368  5  AT5G62420   aldo/keto reductase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36495P255464  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000005  234  AT1G01790   KEA1 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45198P316385  fgenesh4_pg.C_scaffold_298000008  316     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  7  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36623P256360  fgenesh4_pg.C_scaffold_3467000001  2  AT1G15780   protein binding / transcription cofactor 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45258P316805  fgenesh4_pg.C_scaffold_3526000001  626     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  135     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45277P316939  fgenesh4_pg.C_scaffold_365000001  522     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45298P317085  fgenesh4_pg.C_scaffold_375000005  562     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45299P317087  fgenesh4_pg.C_scaffold_3753000001  2     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45303P317115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3790000001  648     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  25     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45309P317159  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000002  604     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45319P317230  fgenesh4_pg.C_scaffold_3916000001  561     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45327P317286  fgenesh4_pg.C_scaffold_397000003  187     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36761P257325  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000233  363  AT2G26520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G57500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81423.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45371P317594  fgenesh4_pg.C_scaffold_411000008  338     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36842P257889  fgenesh4_pg.C_scaffold_426000001  341  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36849P257938  fgenesh4_pg.C_scaffold_431000003  152  AT3G49250   similar to ATP binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G24280.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48648.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45421P317943  fgenesh4_pg.C_scaffold_447000001  642     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45424P317963  fgenesh4_pg.C_scaffold_4497000002  564     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36918P258421  fgenesh4_pg.C_scaffold_4659000001  128  AT1G28420   HB‐1 (homeobox‐1); transcription factor 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  611     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45466P318257  fgenesh4_pg.C_scaffold_487000006  160     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36955P258684  fgenesh4_pg.C_scaffold_507000003  610  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36974P258815  fgenesh4_pg.C_scaffold_5236000001  701  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  558  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  504     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45507P318547  fgenesh4_pg.C_scaffold_5408000001  677     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  597     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37006P259038  fgenesh4_pg.C_scaffold_5555000001  120  AT4G02850   phenazine biosynthesis PhzC/PhzF family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  373     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45534P318733  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000102  386     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  2     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37099P259691  fgenesh4_pg.C_scaffold_626000003  534  AT4G03940   unknown protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45578P319044  fgenesh4_pg.C_scaffold_628000003  72     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45579P319051  fgenesh4_pg.C_scaffold_6293000001  523     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37111P259776  fgenesh4_pg.C_scaffold_635000003  554  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45609P319257  fgenesh4_pg.C_scaffold_6454000001  266     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37167P260163  fgenesh4_pg.C_scaffold_6458000001  382  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45613P319291  fgenesh4_pg.C_scaffold_6473000002  607     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  580     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37176P260229  fgenesh4_pg.C_scaffold_6502000001  498  AT1G22120   unknown protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45622P319349  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000059  11     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45644P319508  fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001  293     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37252P260761  fgenesh4_pg.C_scaffold_694000004  582  AT1G61390   S‐locus protein kinase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37297P261074  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000221  313  AT2G15480   UGT73B5 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B5); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45662P319628  fgenesh4_pg.C_scaffold_708000001  32     



LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37330P261304  fgenesh4_pg.C_scaffold_7209000001  662  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45694P319854  fgenesh4_pg.C_scaffold_7389000001  648     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45699P319889  fgenesh4_pg.C_scaffold_7434000001  508     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45701P319905  fgenesh4_pg.C_scaffold_7459000001  10     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45702P319908  fgenesh4_pg.C_scaffold_7460000001  454     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  371  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45720P320035  fgenesh4_pg.C_scaffold_7653000001  694     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37399P261788  fgenesh4_pg.C_scaffold_7945000001  539  AT1G69190   2‐amino‐4‐hydroxy‐6‐hydroxymethyldihydropteridine diphosphokinase/ dihydropteroate synthase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37402P261808  fgenesh4_pg.C_scaffold_797000003  4  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37480P262355  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000113  311  AT4G36020   CSDP1 (COLD SHOCK DOMAIN PROTEIN 1); RNA binding / double‐stranded DNA binding / nucleic acid binding / single‐stranded DNA binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  518  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45820P320735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8756000001  224     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45829P320799  fgenesh4_pg.C_scaffold_8861000001  279     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45837P320854  fgenesh4_pg.C_scaffold_896000001  606     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  692  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45861P321024  fgenesh4_pg.C_scaffold_9358000001  625     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37581P263067  fgenesh4_pg.C_scaffold_9418000001  5     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45902P321312  fgenesh4_pg.C_scaffold_9977000001  235     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45903P321316  fgenesh4_pg.C_scaffold_9988000001  434     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45912P321382  fgenesh4_pm.C_LG_I000891 63  AT5G60020   LAC17 (laccase 17); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45923P321459  fgenesh4_pm.C_LG_III000673  1  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS17961P125724  fgenesh4_pm.C_LG_XV000143  1  AT2G37360   ABC transporter family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37672P263701  fgenesh4_pm.C_scaffold_142000032  20  AT1G60500   dynamin family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18245P127710  grail3.0002010901  397  AT3G54700   carbohydrate transmembrane transporter/ phosphate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18274P127914  grail3.0002043301  21  AT2G32100   OFP16 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18667P130663  grail3.0007009001  61  AT5G21170   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐2 subunit 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18695P130864  grail3.0007031301  21  AT5G11040   similar to hypothetical protein OsI_015984 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94751.1); similar to H0311C03.11 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67557.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO44298.1); contains InterPro domain Transport protein Trs120 (InterPro:IPR013935) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50354P352466  grail3.0008023501  537     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53958P377696  grail3.0008045001  73     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18786P131498  grail3.0009006701  120  AT3G05960   sugar transporter 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46042P322294  grail3.0011030901  379     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53003P371013  grail3.0011036601  184     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19144P134003  grail3.0015024001  302  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19601P137203  grail3.0024036901  308  AT3G57500   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO19376.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20138P140961  grail3.0047028001  2  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46106P322737  grail3.0048000301  2     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20266P141860  grail3.0053010201  575  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20339P142369  grail3.0058011101  5  AT2G01570   RGA1 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38000P265994  grail3.0070002101  599  AT5G64667   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09805.1); similar to 52O08_7 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67553.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  462     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20614P144294  grail3.0085002501  53  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  154  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46159P323111  grail3.0104002301  132     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52648P368525  grail3.0109006901  369     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51327P359276  grail3.0119000601  680     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38148P267031  grail3.0135001001  5  AT2G30580   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  597     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46181P323262  grail3.0150004801  121     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20953P146671  grail3.0209002401  136  AT2G43900   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46197P323373  grail3.0214000101  483     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54674P382710  grail3.0245000301  8     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46210P323468  grail3.0252000901  471     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46211P323476  grail3.0272000101  593     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50573P353999  grail3.0385000201  312     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54975P384815  grail3.0447000401  579     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  524     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38393P268751  grail3.0626000101  9  AT4G39210   APL3 (large subunit of AGP 3) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54102P378707  grail3.0651000101  451     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  443     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38464P269245  grail3.1043000101  4  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38486P269399  grail3.1183000101  605  AT5G66310   kinesin motor family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55328P387283  grail3.13360000101  107     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46250P323746  grail3.16743000201  2     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55351P387449  grail3.17043000101  74     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50691P354828  grail3.17206000201  248     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55355P387476  grail3.17624000101  672     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54654P382570  grail3.2349000201  471     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50530P353699  grail3.2541000301  397     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46262P323830  grail3.2542000101  118     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46267P323869  grail3.3793000201  44     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55396P387759  grail3.3832000101  25     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55397P387772  grail3.3913000201  336     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46269P323881  grail3.3998000101  452     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  596     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  142     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54970P384783  grail3.4425000101  615     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46282P323974  grail3.5371000101  32     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46283P323979  grail3.5371000401  334     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55430P387999  grail3.6296000201  463     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  509     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38849P271938  grail3.8599000101  66     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55451P388149  grail3.8620000101  105     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38867P272064  gw1.1007.6.1  294  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46306P324137  gw1.1025.14.1631     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46309P324163  gw1.10258.1.13     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38923P272459  gw1.1081.8.1  545  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46357P324497  gw1.1128.11.1600     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46369P324582  gw1.1160.2.1  65     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46372P324602  gw1.1164.1.1  413     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46403P324818  gw1.119.37.1  638     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46458P325203  gw1.124.174.1462     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39209P274462  gw1.12796.5.1471  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46561P325922  gw1.1349.5.1  66  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39398P275784  gw1.137.197.149  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46604P326223  gw1.137.237.1649     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46609P326260  gw1.1375.1.1  622     



LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46613P326288  gw1.1394.1.1  632     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46625P326369  gw1.140.347.1325  AT1G30760   FAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46634P326435  gw1.14158.1.1605     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46648P326535  gw1.145.1.1  241     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46699P326889  gw1.1497.2.1  617     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  269  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46767P327367  gw1.159.30.1  574     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46774P327414  gw1.159.76.1  652     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46809P327660  gw1.166.1.1  69     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46815P327704  gw1.16697.1.138     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46872P328102  gw1.17214.1.1342     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46891P328235  gw1.1755.1.1  305     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46899P328290  gw1.1770.1.1  349     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39941P279585  gw1.185.69.1  603  AT5G39190   GLP2A (GERMIN‐LIKE PROTEIN 2A); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  9  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46970P328788  gw1.190.14.1  652     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46980P328856  gw1.193.107.1572     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40088P280613  gw1.205.68.1  422  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47034P329235  gw1.2058.1.1  110     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40108P280753  gw1.20794.1.1586  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47133P329929  gw1.230.2.1  547     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47137P329955  gw1.2321.5.1  479  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47146P330020  gw1.235.4.1  383     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47157P330095  gw1.240.12.1  333     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40266P281862  gw1.245.3.1  74  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40320P282234  gw1.2679.5.1  338  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47264P330846  gw1.282.5.1  669     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47306P331136  gw1.309.24.1  657     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47328P331295  gw1.327.5.1  636  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47333P331327  gw1.335.1.1  43     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47351P331453  gw1.3508.2.1  642     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40639P284468  gw1.351.9.1  618  AT4G36220   FAH1 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47374P331615  gw1.371.1.1  504     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40660P284618  gw1.372.18.1  600  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47406P331838  gw1.390.16.1  448     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47407P331846  gw1.390.17.1  543     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40755P285284  gw1.40.540.1  514  AT4G31940   CYP82C4 (cytochrome P450 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40811P285674  gw1.403.6.1  3  AT4G33495   RPD1 (ROOT PRIMORDIUM DEFECTIVE 1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47463P332240  gw1.41.620.1  417     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47489P332420  gw1.4269.1.1  476     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40926P286476  gw1.436.1.1  206  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40928P286490  gw1.436.18.1  236  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40930P286505  gw1.438.1.1  362  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47518P332622  gw1.44.601.1  550     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47534P332735  gw1.447.1.1  698     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47535P332743  gw1.4476.1.1  634     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41006P287042  gw1.449.6.1  569  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47580P333057  gw1.511.3.1  286     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47596P333161  gw1.538.1.1  607     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47604P333218  gw1.5562.1.1  546     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47628P333385  gw1.57.304.1  559     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47643P333489  gw1.573.3.1  561     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41228P288593  gw1.64.49.1  629  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  629  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47721P334038  gw1.6716.1.1  138     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47784P334479  gw1.7565.1.1  516     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47826P334771  gw1.7932.1.1  531     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47851P334950  gw1.8224.1.1  545     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47860P335008  gw1.8324.2.1  264     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47866P335049  gw1.843.1.1  520     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41619P291332  gw1.8777.2.1  254  AT5G43370   PHT2 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47927P335478  gw1.903.1.1  402     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41657P291595  gw1.906.3.1  426  AT4G32650   ATKC1 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47958P335693  gw1.952.1.1  4  AT3G25830   ATTPS‐CIN (TERPENE SYNTHASE‐LIKE SEQUENCE‐1 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47990P335922  gw1.994.8.1  594     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47992P335935  gw1.998.1.1  426     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21062P147432  gw1.I.2062.1  35  AT5G49700   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21073P147510  gw1.I.2183.1  269  AT5G58580   ATL63; protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48031P336209  gw1.I.238.1  545     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48040P336271  gw1.I.2637.1  624     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  526     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21163P148137  gw1.I.3142.1  10  AT1G27290   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95086.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21213P148491  gw1.I.3529.1  297  AT3G55570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41761.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69142.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21359P149509  gw1.I.502.1  119  AT1G52560   26.5 kDa class I small heat shock protein‐like (HSP26.5‐P) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48207P337436  gw1.I.7423.1  546     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21756P152291  gw1.I.8997.1  32  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21832P152820  gw1.I.9674.1  132  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48248P337724  gw1.I.9793.1  503     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21930P153508  gw1.II.1468.1  468  AT5G52010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48285P337984  gw1.II.2743.1  491  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48286P337989  gw1.II.2744.1  643  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48295P338054  gw1.II.3077.1  549  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22228P155594  gw1.II.3876.1  30  AT1G47655   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22264P155844  gw1.II.4141.1  1  AT4G37750   CKC 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  175     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22325P156270  gw1.II.735.1  13  AT4G01570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22374P156615  gw1.III.1024.1 2  AT1G12380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49735.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79336.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO16969.1); contains InterPro domain Actin‐binding FH2 (InterPro:IPR015425) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22378P156641  gw1.III.1044.1 6  AT2G35540   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22410P156868  gw1.III.1280.1 258  AT3G06470   GNS1/SUR4 membrane family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48356P338484  gw1.III.1809.1 666     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48369P338572  gw1.III.2091.1 67     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22529P157697  gw1.III.2120.1 17  AT4G23030   MATE efflux protein‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22541P157785  gw1.III.2187.1 639  AT2G43580   chitinase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22550P157845  gw1.III.2224.1 412  AT3G13840   scarecrow transcription factor family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22745P159212  gw1.IV.1262.1 9  AT1G21740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81539.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 



LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22753P159267  gw1.IV.1348.1 196  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22816P159707  gw1.IV.216.1  627  AT3G30210   MYB121 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS23642P165489  gw1.V.227.1  28  AT1G21340   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48708P340949  gw1.V.4301.1  582     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  509  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24041P168284  gw1.VI.1279.1 25  AT2G41660   MIZ1 (MIZU‐KUSSEI 1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24269P169877  gw1.VI.400.1  46  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24379P170648  gw1.VII.1008.1  1  AT5G03760   ATCSLA9 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24426P170979  gw1.VII.1454.1  4  AT4G33440   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  536  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  630  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48890P342219  gw1.VII.2362.1  435     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48919P342425  gw1.VII.2917.1  577  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48938P342556  gw1.VII.3662.1  565  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24738P173161  gw1.VIII.1065.1  34  AT2G39020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24862P174033  gw1.VIII.1992.1  2  AT4G14465   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48990P342922  gw1.VIII.2531.1  446     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24958P174703  gw1.VIII.2762.1  3  AT5G15110   pectate lyase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25121P175844  gw1.VIII.996.1 433  AT1G69560   MYB105 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25204P176422  gw1.X.185.1  122  AT1G68460   ATIPT1 (ISOPENTENYLTRANSFERASE 1); adenylate dimethylallyltransferase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  311  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25394P177757  gw1.X.372.1  4  AT3G25700   chloroplast nucleoid DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49064P343436  gw1.X.3857.1  11     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  1  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  626     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49129P343892  gw1.X.534.1  474  AT5G49330   AtMYB111 (myb domain protein 111); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49184P344278  gw1.XI.1582.1 422     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49199P344383  gw1.XI.178.1  692     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49229P344595  gw1.XI.228.1  474  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25861P181027  gw1.XI.3096.1 57  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49287P345000  gw1.XI.3128.1 587     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49333P345324  gw1.XII.1357.1  12  AT3G16180   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26334P184334  gw1.XIII.1821.1  611  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26335P184345  gw1.XIII.1835.1  495  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26336P184350  gw1.XIII.1839.1  607  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  516  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  415     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26446P185121  gw1.XIII.2915.1  20  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26528P185690  gw1.XIII.62.1  355  AT1G27410   DNA cross‐link repair protein‐related 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26706P186938  gw1.XIV.2418.1  97  AT1G02730   ATCSLD5 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49503P346511  gw1.XIV.304.1 689     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49510P346561  gw1.XIV.337.1 355     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49530P346697  gw1.XIV.378.1 88     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 5  AT1G03470   kinase interacting family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26874P188117  gw1.XIV.4244.1  373  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49558P346894  gw1.XIV.4286.1  178  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49559P346901  gw1.XIV.4293.1  150  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26879P188147  gw1.XIV.4318.1  2  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26894P188252  gw1.XIV.670.1 31  AT1G78110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61735.1) 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49579P347043  gw1.XIX.1044.1  371     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49609P347254  gw1.XIX.1422.1  539     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27048P189332  gw1.XIX.2318.1  13  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49647P347517  gw1.XIX.2399.1  462     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49661P347620  gw1.XIX.27.1  598     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49689P347814  gw1.XIX.471.1 667     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27142P189991  gw1.XIX.765.1 75  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49712P347975  gw1.XIX.907.1 562     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27289P191017  gw1.XV.2316.1  518  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27306P191138  gw1.XV.2531.1  5  AT5G61750   cupin family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27390P191726  gw1.XV.3364.1  293  AT4G25590   ADF7 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 7); actin binding 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49785P348488  gw1.XV.754.1  411     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 579     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27565P192954  gw1.XVI.2146.1  77  AT5G06470   glutaredoxin family protein 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49853P348963  gw1.XVI.2951.1  188     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49882P349164  gw1.XVI.3228.1  608     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49901P349299  gw1.XVI.3841.1  135     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49902P349303  gw1.XVI.3842.1  437     
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27824P194762  gw1.XVII.278.1  371  AT1G28220   ATPUP3 (Arabidopsis thaliana purine permease 3); purine transmembrane transporter 
LF  LF1454  1454  14  6  27.6348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27922P195454  gw1.XVIII.1235.1  619  AT1G52190   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28866P202059  estExt_fgenesh4_pg.C_2630010  1  AT3G50890   ATHB28 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 28); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29061P203423  estExt_fgenesh4_pg.C_770103  87  AT5G49120   senescence‐associated protein‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  3  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29224P204565  estExt_fgenesh4_pm.C_400006  2  AT4G16520   ATG8F (AUTOPHAGY 8F); microtubule binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41905P293329  estExt_fgenesh4_pm.C_400096  501  AT2G26560   PLA2A 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04172P029199  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0449  68  AT1G14980   CPN10 (CHAPERONIN 10) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28224P197566  estExt_Genewise1_v1.C_1180106  223  AT1G32450   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00138P000963  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I7229  18  AT3G57670   NTT (NO TRANSMITTING TRACT); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  169  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00763P005340  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1197  77  AT2G38540   ATLTP1 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS01152P008061  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X6048  287  AT1G17235   RTFL11 (ROTUNDIFOLIA LIKE 11) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04975P034821  eugene3.00002454  1  AT3G25500   AHF1 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05097P035677  eugene3.00010257  1  AT2G40030   ATNRPD1B 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53985P377886  eugene3.00010312  525     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05252P036762  eugene3.00011125  87  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05278P036942  eugene3.00011304  549  AT1G60640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68771.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93752.1); contains domain C2H2 and C2HC 
zinc fingers (SSF57667) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05418P037922  eugene3.00012304  171  AT2G45470   FLA8 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05437P038059  eugene3.00012440  1  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41991P293932  eugene3.00012562  217     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41993P293945  eugene3.00012622  247     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05504P038528  eugene3.00012815  111     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05529P038698  eugene3.00012980  558  AT5G62880   ATRAC10 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53760P376311  eugene3.00012988  516     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05609P039260  eugene3.00020250  242  AT1G75640   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05705P039930  eugene3.00020682  666  AT1G21460   nodulin MtN3 family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53688P375808  eugene3.00021288  4     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05860P041020  eugene3.00021328  619  AT3G09510   nucleic acid binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42025P294172  eugene3.00021694  30     



LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53561P374914  eugene3.00030003  399     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06182P043269  eugene3.00030830  4  AT4G17260   L‐lactate dehydrogenase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06194P043354  eugene3.00030892  508  AT4G22810   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06281P043967  eugene3.00031301  495  AT1G28160   ethylene‐responsive element‐binding family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06395P044760  eugene3.00031688  147  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42054P294377  eugene3.00031696  15     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53427P373977  eugene3.00031918  353     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06606P046237  eugene3.00040730  569  AT5G19820   EMB2734 (EMBRYO DEFECTIVE 2734); lyase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42081P294563  eugene3.00041103  459     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06798P047585  eugene3.00050186  332  AT5G06920   FLA21 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 21 PRECURSOR) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53271P372890  eugene3.00050491  58     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42092P294641  eugene3.00050654  387     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06971P048796  eugene3.00050963  102  AT1G21326   VQ motif‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07118P049821  eugene3.00051588  599  AT4G29360   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42108P294753  eugene3.00060003  3     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07221P050542  eugene3.00060338  360     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07466P052258  eugene3.00061239  2  AT5G35110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46490.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80242.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53083P371574  eugene3.00061349  487     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07506P052540  eugene3.00061416  1  AT3G11591   unknown protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07524P052663  eugene3.00061480  80  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42136P294951  eugene3.00070422  639     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07813P054688  eugene3.00070621  648  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  618  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07947P055625  eugene3.00080037  27  AT5G65720   NIFS1 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08100P056698  eugene3.00080557  398  AT5G59720   HSP18.2 (HEAT SHOCK PROTEIN 18.2) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08168P057172  eugene3.00080894  407  AT1G10380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G17350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40998.1); contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08218P057526  eugene3.00081129  413  AT1G68480   JAG (JAGGED); nucleic acid binding / zinc ion binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08284P057983  eugene3.00081443  689  AT1G05420   OFP12 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08381P058665  eugene3.00081917  578  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08464P059244  eugene3.00090306  67  AT5G03890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10120.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62766.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08643P060499  eugene3.00091141  34  AT3G57270   BG1 (BETA‐1 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08729P061098  eugene3.00091625  439  AT3G56040   similar to hypothetical protein OsJ_018104 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ34621.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60362.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41406.1); 
contains domain Nucleotide‐diphospho‐sugar transferases (SSF53448); contains domain no description (G3DSA:3.90.550.10) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42193P295345  eugene3.00100172  593     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08867P062063  eugene3.00100798  662  AT4G14860   ATOFP11 (Arabidopsis thaliana ovate family protein 11) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08873P062105  eugene3.00100833  86  AT3G05980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19340.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75979.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08969P062777  eugene3.00101244  44  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  7  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09220P064537  eugene3.00110032  204  AT5G45480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45470.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09716P068007  eugene3.00120494  53  AT5G23100   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G25640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67994.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42272P295899  eugene3.00120641  476     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42284P295985  eugene3.00130353  598     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10294P072057  eugene3.00130976  303  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52282P365963  eugene3.00131064  50     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10466P073259  eugene3.00140169  3  AT1G58250   SAB (SABRE) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10487P073403  eugene3.00140262  70  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10574P074018  eugene3.00140613  264  AT1G08260   POL2A 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10686P074800  eugene3.00140965  1  AT3G45590   ATSEN1 (SPLICING ENDONUCLEASE 1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42329P296298  eugene3.00141315  115     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10902P076312  eugene3.00150292  21  AT2G40730   HEAT repeat‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52081P364560  eugene3.00150444  34     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10941P076586  eugene3.00150479  299  AT4G12650   endomembrane protein 70 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42370P296589  eugene3.00150931  2     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11067P077465  eugene3.00150977  96  AT4G19830   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11160P078120  eugene3.00160031  5  AT4G17240   similar to hypothetical protein 31.t00013 [Brassica oleracea] (GB:ABD65111.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42378P296644  eugene3.00160059  350     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42395P296764  eugene3.00160984  485     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42405P296835  eugene3.00170017  575     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11576P081029  eugene3.00170081  4     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51880P363149  eugene3.00170228  160     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51858P362999  eugene3.00170387  185     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51823P362750  eugene3.00180076  584     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51820P362731  eugene3.00180083  414     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51819P362724  eugene3.00180084  585     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51818P362715  eugene3.00180095  369     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51795P362554  eugene3.00180224  421     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51792P362531  eugene3.00180231  656     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11792P082540  eugene3.00180605  545  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  542  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11823P082757  eugene3.00180718  320  AT2G35010   ATO1 (ARABIDOPSIS THIOREDOXIN O1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42434P297035  eugene3.00190110  631     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42436P297047  eugene3.00190115  579     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42437P297056  eugene3.00190116  630     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42443P297098  eugene3.00190178  571     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42472P297300  eugene3.00191030  445     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29461P206221  eugene3.00290187  9  AT4G17810   nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  323  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29580P207058  eugene3.00400252  13  AT4G15890   binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51545P360806  eugene3.00440166  257     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29735P208141  eugene3.00440177  4  AT4G33990   EMB2758 (EMBRYO DEFECTIVE 2758) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29760P208316  eugene3.00440261  112  AT4G00890   proline‐rich family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51489P360415  eugene3.00770016  605     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51439P360066  eugene3.00820090  303     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51384P359679  eugene3.00880112  358     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30239P211669  eugene3.01170002  665  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30277P211933  eugene3.01180059  16  AT1G08070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42582P298072  eugene3.01320040  307     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30609P214262  eugene3.01350027  434  AT3G21780   UGT71B6 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 71B6); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51203P358411  eugene3.01370056  603     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30636P214452  eugene3.01370085  287  AT3G18990   VRN1 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51187P358300  eugene3.01400093  183     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30685P214792  eugene3.01420081  548  AT5G11180   ATGLR2.6 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51146P358012  eugene3.01490021  493     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30764P215346  eugene3.01490044  6  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42615P298303  eugene3.01500026  625     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51128P357885  eugene3.01500068  597     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30785P215493  eugene3.01500080  6  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 



LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30811P215672  eugene3.01530019  451  AT5G58520   protein kinase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42630P298404  eugene3.01570011  72     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51028P357187  eugene3.01680051  478     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51013P357084  eugene3.01700062  46     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50957P356688  eugene3.01800034  185     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54501P381495  eugene3.01960002  507     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  628     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54568P381964  eugene3.02130006  461     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42715P299003  eugene3.02140013  589     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  11  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42719P299031  eugene3.02170004  421     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42720P299039  eugene3.02170005  124     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42721P299041  eugene3.02170006  482     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  299     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54016P378102  eugene3.02250007  419     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54637P382448  eugene3.02280023  350     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54144P378995  eugene3.02290005  449     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54643P382490  eugene3.02300006  522     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  477     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31320P219236  eugene3.02430009  223  AT3G43480   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G43470.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  614     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42742P299191  eugene3.02460008  65     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42756P299288  eugene3.02640005  514     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  308  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42781P299465  eugene3.03160004  192     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31472P220300  eugene3.03410001  654  AT3G07040   RPM1 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  547     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42792P299539  eugene3.03440006  562     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31499P220490  eugene3.03720001  678  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31500P220500  eugene3.03720002  660  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31501P220504  eugene3.03720004  490  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31506P220542  eugene3.03760001  12     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31508P220550  eugene3.03780002  396  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31561P220926  eugene3.04100002  279  AT2G24690   transcriptional factor B3 family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  489     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31572P221002  eugene3.04250002  33  AT2G19620   Ndr family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54982P384867  eugene3.04560003  523     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54088P378606  eugene3.04760001  375     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31622P221352  eugene3.05070002  14  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42824P299763  eugene3.05200002  425     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55074P385511  eugene3.05730006  609     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31653P221566  eugene3.05850001  77  AT3G60120   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42831P299817  eugene3.06080003  676     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55092P385633  eugene3.06140003  672     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55093P385639  eugene3.06140004  625     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54095P378656  eugene3.06290001  497     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55118P385819  eugene3.06450004  574     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42843P299896  eugene3.07360002  382     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42855P299982  eugene3.08680001  635     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55274P386909  eugene3.09370001  255     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55276P386921  eugene3.09420002  174     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31945P223614  eugene3.09770002  174  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54186P379294  eugene3.10210002  627     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42883P300176  eugene3.10930001  11  AT1G67020   unknown protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  26     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32160P225114  eugene3.115140001  436  AT4G18160   KCO6 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32223P225556  eugene3.120300001  262  AT1G49040   SCD1 (STOMATAL CYTOKINESIS‐DEFECTIVE 1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32370P226584  eugene3.131390001  4     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42901P300303  eugene3.13320002  299     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  586     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42907P300346  eugene3.13940001  483     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  483  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32536P227752  eugene3.14490002  11     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42913P300386  eugene3.14730001  523     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50438P353058  eugene3.149200001  534     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32661P228625  eugene3.15460003  153  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50453P353158  eugene3.156020001  94     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32693P228849  eugene3.156720001  1  AT4G18260   cytochrome B561‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32845P229914  eugene3.16960005  1  AT1G76810   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32860P230017  eugene3.170240001  548  AT5G42950   GYF domain‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32862P230031  eugene3.170780001  2  AT3G60370   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50467P353260  eugene3.172110001  538     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54458P381196  eugene3.183090001  532     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54465P381244  eugene3.18580001  110     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42951P300656  eugene3.18810001  630     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54472P381295  eugene3.188330001  472     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50481P353354  eugene3.19000002  18     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33127P231884  eugene3.198220001  102  AT1G21280   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81001.1); contains InterPro domain Retrotransposon gag protein (InterPro:IPR005162) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33135P231939  eugene3.19910001  4  AT2G32440   KAO2 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42953P300667  eugene3.199280001  17     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  12     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54532P381712  eugene3.20240002  1     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50492P353435  eugene3.205170001  530     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33286P233001  eugene3.215590001  376  AT1G21640   NADK2 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42959P300712  eugene3.216000001  579     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33376P233629  eugene3.23280001  12  AT5G06570   hydrolase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  5  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42971P300795  eugene3.28490001  177     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33710P235968  eugene3.30070001  609  AT4G02720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22538.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ68232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF926 
(InterPro:IPR009269) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42981P300866  eugene3.36280001  535     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42984P300887  eugene3.36590001  654     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42988P300911  eugene3.37000001  110     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34056P238386  eugene3.37380001  105     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54873P384104  eugene3.37400001  471     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54909P384352  eugene3.40430002  320     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43004P301028  eugene3.42260001  55     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43007P301048  eugene3.42720001  418     



LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34138P238964  eugene3.44060001  136  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34139P238970  eugene3.44060002  601  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50597P354172  eugene3.47080001  390     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55022P385145  eugene3.49830001  349     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43025P301173  eugene3.49930001  561     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34213P239486  eugene3.51340001  115  AT2G17720   oxidoreductase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43032P301218  eugene3.53150001  317     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55059P385404  eugene3.54440001  577     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34296P240072  eugene3.58420001  239  AT4G35790   ATPLDDELTA 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34328P240294  eugene3.61940001  238  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34348P240436  eugene3.63730001  2  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34358P240500  eugene3.64350001  596  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34537P241758  eugene3.86590001  51  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  9  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34546P241822  eugene3.87550001  111     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55251P386747  eugene3.88010001  1     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34620P242336  eugene3.95200001  257  AT2G28490   cupin family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53949P377630  fgenesh1_pg.C_LG_I001082  596     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50347P352420  fgenesh1_pg.C_LG_I001300  551     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53859P377000  fgenesh1_pg.C_LG_I001918  20     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50331P352307  fgenesh1_pg.C_LG_I003237  495     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53606P375230  fgenesh1_pg.C_LG_II002131  517     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50324P352258  fgenesh1_pg.C_LG_II002146  582     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53545P374808  fgenesh1_pg.C_LG_III000081 471     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53534P374725  fgenesh1_pg.C_LG_III000148 582     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 645     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53494P374448  fgenesh1_pg.C_LG_III000461 1     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50305P352123  fgenesh1_pg.C_LG_IV000889 606     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53293P373039  fgenesh1_pg.C_LG_IV001384 27     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52824P369755  fgenesh1_pg.C_LG_IX001224 341     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52822P369747  fgenesh1_pg.C_LG_IX001293 449     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53226P372569  fgenesh1_pg.C_LG_V000774 642     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50291P352029  fgenesh1_pg.C_LG_VI000109 297     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53154P372069  fgenesh1_pg.C_LG_VI000129 524     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50288P352007  fgenesh1_pg.C_LG_VI000978 543     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53056P371380  fgenesh1_pg.C_LG_VI001905 210     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53040P371268  fgenesh1_pg.C_LG_VII000247  660     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53008P371048  fgenesh1_pg.C_LG_VII000768  575     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52964P370737  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000072  1     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52913P370382  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001241  314     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52789P369513  fgenesh1_pg.C_LG_X000024  410     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52772P369396  fgenesh1_pg.C_LG_X000115  12     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52645P368502  fgenesh1_pg.C_LG_XI000144 123     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52550P367840  fgenesh1_pg.C_LG_XI001146 668     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50239P351664  fgenesh1_pg.C_LG_XII000551  268     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  533     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52292P366033  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001018  9     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52234P365628  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000023  360     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52196P365365  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  569     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  364     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52179P365241  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001250  3     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51719P362022  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000173  29     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51711P361968  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000232  311     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51677P361728  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000514  252     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  570     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52084P364580  fgenesh1_pg.C_LG_XV000385  469     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52024P364160  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000410  21     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  501     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51951P363648  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000969  15     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51861P363019  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000397  645     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51826P362774  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000082  4     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51797P362568  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000222  559     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51762P362321  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000617  489     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50669P354670  fgenesh1_pg.C_scaffold_10036000001  583     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54178P379239  fgenesh1_pg.C_scaffold_1009000003  459     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54208P379443  fgenesh1_pg.C_scaffold_1055000003  1     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  384     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55473P388302  fgenesh1_pg.C_scaffold_1098000002  161     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50812P355672  fgenesh1_pg.C_scaffold_10985000001  581     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55714P389986  fgenesh1_pg.C_scaffold_11227000001  552     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50817P355709  fgenesh1_pg.C_scaffold_11572000001  370     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51347P359417  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000035  310     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51346P359412  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000054  633     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51307P359136  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000040  570     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51304P359118  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000100  503     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54283P379973  fgenesh1_pg.C_scaffold_1223000001  15     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55727P390076  fgenesh1_pg.C_scaffold_12891000001  607     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55730P390100  fgenesh1_pg.C_scaffold_13073000001  486     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55487P388400  fgenesh1_pg.C_scaffold_1322000001  288     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55733P390119  fgenesh1_pg.C_scaffold_13358000001  651     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51200P358393  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000059  137     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50114P350787  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000086  440     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50820P355728  fgenesh1_pg.C_scaffold_13706000001  450     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  298     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54169P379170  fgenesh1_pg.C_scaffold_1432000001  643     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51162P358125  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000060  598     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50826P355772  fgenesh1_pg.C_scaffold_14817000001  523     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55746P390212  fgenesh1_pg.C_scaffold_14862000001  317     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51151P358047  fgenesh1_pg.C_scaffold_149000003  477     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55748P390223  fgenesh1_pg.C_scaffold_15003000001  626     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55749P390232  fgenesh1_pg.C_scaffold_15135000001  609     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51125P357865  fgenesh1_pg.C_scaffold_152000046  125     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55750P390243  fgenesh1_pg.C_scaffold_15464000001  147     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51122P357843  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000061  38     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  509     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54389P380714  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000019  590     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55347P387421  fgenesh1_pg.C_scaffold_1645000001  602     



LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55503P388513  fgenesh1_pg.C_scaffold_1657000001  254     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51005P357026  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000010  584     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  610     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50989P356910  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000001  277     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50983P356870  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000015  386     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50977P356826  fgenesh1_pg.C_scaffold_179000001  179     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50087P350601  fgenesh1_pg.C_scaffold_182000011  544     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54459P381205  fgenesh1_pg.C_scaffold_1830000001  243     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  543     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50914P356386  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000017  536     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55511P388568  fgenesh1_pg.C_scaffold_1924000001  593     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50836P355839  fgenesh1_pg.C_scaffold_19499000001  577     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55775P390412  fgenesh1_pg.C_scaffold_19932000001  3     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50883P356168  fgenesh1_pg.C_scaffold_200000007  657     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55777P390427  fgenesh1_pg.C_scaffold_20074000001  5     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50074P350508  fgenesh1_pg.C_scaffold_202000034  476     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50872P356094  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000013  187     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50840P355873  fgenesh1_pg.C_scaffold_20594000001  576     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54553P381861  fgenesh1_pg.C_scaffold_2091000002  640     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54555P381878  fgenesh1_pg.C_scaffold_2092000002  423     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50846P355909  fgenesh1_pg.C_scaffold_215000003  630     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54601P382195  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000011  545     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54603P382211  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000017  29     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54605P382224  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000020  703     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54612P382275  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000014  695     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54613P382279  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000016  477     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50517P353606  fgenesh1_pg.C_scaffold_228000021  583     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50519P353621  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000004  536     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54153P379058  fgenesh1_pg.C_scaffold_239000016  615     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54672P382695  fgenesh1_pg.C_scaffold_2459000001  568     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55528P388687  fgenesh1_pg.C_scaffold_2546000001  66     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54052P378354  fgenesh1_pg.C_scaffold_258000009  196     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54055P378373  fgenesh1_pg.C_scaffold_262000002  295     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54719P383026  fgenesh1_pg.C_scaffold_269000012  547     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54158P379094  fgenesh1_pg.C_scaffold_296000004  87     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54159P379100  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000001  666     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54817P383712  fgenesh1_pg.C_scaffold_340000004  200     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54854P383970  fgenesh1_pg.C_scaffold_363000001  560     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54894P384247  fgenesh1_pg.C_scaffold_390000006  505     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51598P361177  fgenesh1_pg.C_scaffold_40000218  556     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54910P384359  fgenesh1_pg.C_scaffold_4044000001  569     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51583P361073  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000164  597     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55569P388974  fgenesh1_pg.C_scaffold_4140000001  462     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54937P384548  fgenesh1_pg.C_scaffold_425000002  349     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54939P384561  fgenesh1_pg.C_scaffold_4287000001  229     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54952P384654  fgenesh1_pg.C_scaffold_431000002  513     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54977P384826  fgenesh1_pg.C_scaffold_451000002  85     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50777P355429  fgenesh1_pg.C_scaffold_4690000001  228     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55001P384995  fgenesh1_pg.C_scaffold_4733000001  427     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55415P387898  fgenesh1_pg.C_scaffold_4838000001  578     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55011P385067  fgenesh1_pg.C_scaffold_484000002  78     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55416P387903  fgenesh1_pg.C_scaffold_4841000001  386     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50780P355450  fgenesh1_pg.C_scaffold_5044000001  675     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55040P385270  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000001  531     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  480     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55610P389259  fgenesh1_pg.C_scaffold_5274000001  615     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55611P389265  fgenesh1_pg.C_scaffold_5281000001  378     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55612P389275  fgenesh1_pg.C_scaffold_5367000001  341     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55613P389281  fgenesh1_pg.C_scaffold_5383000001  630     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55065P385443  fgenesh1_pg.C_scaffold_556000004  68     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55629P389392  fgenesh1_pg.C_scaffold_5896000001  533     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54093P378641  fgenesh1_pg.C_scaffold_616000005  577     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55640P389470  fgenesh1_pg.C_scaffold_6396000001  583     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55125P385864  fgenesh1_pg.C_scaffold_6612000002  19     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55142P385987  fgenesh1_pg.C_scaffold_691000004  491     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50794P355549  fgenesh1_pg.C_scaffold_6940000001  563     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55663P389630  fgenesh1_pg.C_scaffold_7250000001  123     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55664P389639  fgenesh1_pg.C_scaffold_7274000001  367     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55669P389672  fgenesh1_pg.C_scaffold_7558000001  21     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55468P388266  fgenesh1_pg.C_scaffold_758000002  546     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51488P360403  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000022  386     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51483P360373  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000034  1     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50801P355598  fgenesh1_pg.C_scaffold_7769000001  641     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55673P389701  fgenesh1_pg.C_scaffold_7808000001  659     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55234P386629  fgenesh1_pg.C_scaffold_851000002  530     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51431P360008  fgenesh1_pg.C_scaffold_86000138  512     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50811P355667  fgenesh1_pg.C_scaffold_9498000001  575     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55458P388197  fgenesh1_pg.C_scaffold_9507000001  559     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55696P389860  fgenesh1_pg.C_scaffold_9523000001  580     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55281P386959  fgenesh1_pg.C_scaffold_955000001  541     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55700P389892  fgenesh1_pg.C_scaffold_9722000001  6     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55701P389895  fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001  123     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55298P387073  fgenesh1_pg.C_scaffold_989000001  12     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53350P373440  fgenesh1_pm.C_LG_IV000250  269     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53234P372628  fgenesh1_pm.C_LG_V000242 164     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52754P369269  fgenesh1_pm.C_LG_X000060 582     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51342P359381  fgenesh1_pm.C_scaffold_117000015  531     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51225P358564  fgenesh1_pm.C_scaffold_134000007  419     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51144P357999  fgenesh1_pm.C_scaffold_149000005  139     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  427     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54493P381442  fgenesh1_pm.C_scaffold_195000001  543     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54906P384329  fgenesh1_pm.C_scaffold_4032000001  361     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54944P384595  fgenesh1_pm.C_scaffold_429000003  425     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55203P386408  fgenesh1_pm.C_scaffold_787000001  571     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43081P301561  fgenesh4_pg.C_LG_I000317  646     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12310P086166  fgenesh4_pg.C_LG_I000429  572  AT3G46440   UXS5 (UDP‐Xyl synthase 5); catalytic 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12363P086536  fgenesh4_pg.C_LG_I000751  15  AT1G34070   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G48050.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 



LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  278  AT1G58025   DNA binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43122P301848  fgenesh4_pg.C_LG_I001329  601     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43126P301882  fgenesh4_pg.C_LG_I001356  550     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43127P301886  fgenesh4_pg.C_LG_I001357  538     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12496P087470  fgenesh4_pg.C_LG_I001566  5  AT2G27260   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79941.1); contains InterPro domain Harpin‐induced 1 (InterPro:IPR010847) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12515P087600  fgenesh4_pg.C_LG_I001657  567  AT5G41240   ATGSTT2 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12635P088441  fgenesh4_pg.C_LG_I002379  16  AT5G14010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43171P302195  fgenesh4_pg.C_LG_I002542  110     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12697P088877  fgenesh4_pg.C_LG_I002741  218  AT2G33160   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12732P089122  fgenesh4_pg.C_LG_I002876  474  AT3G16400   ATMLP‐470 (MYROSINASE‐BINDING PROTEIN‐LIKE PROTEIN‐470) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43195P302362  fgenesh4_pg.C_LG_I003060  421     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43203P302421  fgenesh4_pg.C_LG_I003127  316     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12860P090016  fgenesh4_pg.C_LG_II000262  58  AT1G75520   SRS5 (SHI‐RELATED SEQUENCE 5) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12864P090043  fgenesh4_pg.C_LG_II000282  116  AT1G45110   tetrapyrrole methylase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43252P302763  fgenesh4_pg.C_LG_II001279  639     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13127P091885  fgenesh4_pg.C_LG_II001801  20  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43267P302866  fgenesh4_pg.C_LG_II001866  436     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13182P092270  fgenesh4_pg.C_LG_II002095  255  AT3G11880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G70770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42317.1); contains domain PTHR13448 (PTHR13448) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13249P092738  fgenesh4_pg.C_LG_II002523  42  AT2G46200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39689.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 316  AT1G67623   F‐box family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13273P092910  fgenesh4_pg.C_LG_III000009 233  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13281P092963  fgenesh4_pg.C_LG_III000042 347     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43326P303282  fgenesh4_pg.C_LG_III000196 248     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13353P093470  fgenesh4_pg.C_LG_III000397 79  AT1G56030   MIF4G domain‐containing protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13443P094099  fgenesh4_pg.C_LG_III000864 42  AT5G56730   peptidase M16 family protein / insulinase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 43  AT5G55150   F‐box family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43377P303635  fgenesh4_pg.C_LG_IV000120 630     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43399P303793  fgenesh4_pg.C_LG_IV000364 417     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 25  AT5G38400   unknown protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43459P304209  fgenesh4_pg.C_LG_IV001399 515     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13872P097103  fgenesh4_pg.C_LG_IV001529 611  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13903P097321  fgenesh4_pg.C_LG_IX000137 541  AT1G75860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G20100.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13915P097399  fgenesh4_pg.C_LG_IX000190 1  AT3G17450   hAT dimerisation domain‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13953P097671  fgenesh4_pg.C_LG_IX000476 1  AT2G18260   SYP112 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14049P098337  fgenesh4_pg.C_LG_IX001063 26  AT1G51405   myosin‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 6  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14093P098646  fgenesh4_pg.C_LG_IX001364 2  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 109     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14204P099427  fgenesh4_pg.C_LG_V000483 49  AT2G39340   SAC3/GANP family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43505P304532  fgenesh4_pg.C_LG_V000658 639     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14313P100189  fgenesh4_pg.C_LG_V001181 309  AT5G14270   ATBET9 (ARABIDOPSIS THALIANA BROMODOMAIN AND EXTRATERMINAL DOMAIN PROTEIN 9); DNA binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43533P304731  fgenesh4_pg.C_LG_VI000072 1     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43534P304734  fgenesh4_pg.C_LG_VI000090 677     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43551P304855  fgenesh4_pg.C_LG_VI000712 110  AT3G24255   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G23910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43499.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14540P101774  fgenesh4_pg.C_LG_VI000790 529  AT5G01225   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G09032.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62121.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14637P102456  fgenesh4_pg.C_LG_VI001309 383  AT4G35830   aconitate hydratase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14732P103120  fgenesh4_pg.C_LG_VI001880 96  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  102  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14803P103619  fgenesh4_pg.C_LG_VII000302  17     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14805P103629  fgenesh4_pg.C_LG_VII000307  173  AT5G46730   glycine‐rich protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14895P104265  fgenesh4_pg.C_LG_VII000939  36  AT5G48090   ELP1 (EDM2‐LIKE PROTEIN1); protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15178P106245  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001143  1  AT1G71060   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15190P106327  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001221  64  AT1G14750   SDS (SOLO DANCERS) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15199P106391  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001276  634  AT3G29785   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67882.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15235P106642  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001460  13  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15244P106706  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001510  16  AT1G04500   zinc finger CONSTANS‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15271P106891  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001643  29  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43634P305437  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001696  448     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15308P107150  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001895  1  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15341P107383  fgenesh4_pg.C_LG_X000141  502  AT1G09600   protein kinase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15505P108529  fgenesh4_pg.C_LG_X001199  105  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15593P109150  fgenesh4_pg.C_LG_X001679  308  AT2G40220   SIS5 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 16  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15722P110049  fgenesh4_pg.C_LG_XI000178 62     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15746P110218  fgenesh4_pg.C_LG_XI000333 55  AT3G19070   cell wall protein‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 426     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43781P306467  fgenesh4_pg.C_LG_XI000755 408     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43785P306494  fgenesh4_pg.C_LG_XI000873 414     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15839P110873  fgenesh4_pg.C_LG_XI001134 102  AT5G48050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G34070.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43800P306596  fgenesh4_pg.C_LG_XII000170  611     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15952P111658  fgenesh4_pg.C_LG_XII000484  4  AT3G02550   LBD41 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 41) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43811P306677  fgenesh4_pg.C_LG_XII000533  317     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43817P306719  fgenesh4_pg.C_LG_XII000563  621     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43834P306837  fgenesh4_pg.C_LG_XII000661  7     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43843P306899  fgenesh4_pg.C_LG_XII001089  679     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16079P112553  fgenesh4_pg.C_LG_XII001280  17  AT1G12260   ANAC007 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  7     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16231P113614  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669  132  AT4G02270   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16245P113711  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824  47  AT3G07250   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43870P307086  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001007  530     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16280P113958  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001191  2  AT4G24530   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G65470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to expressed protein [Prunus persica] (GB:ABJ96379.1); similar to 
hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43912P307378  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001358  309     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16325P114273  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000167  306  AT2G26180   IQD6 (IQ‐domain 6); calmodulin binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43952P307659  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000267  455     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43990P307926  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000554  677     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43999P307988  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000641  561  AT4G19610   RNA binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44005P308033  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000880  645     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44006P308039  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000912  19     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16417P114919  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000950  553  AT1G09850   XBCP3 (XYLEM BARK CYSTEINE PEPTIDASE 3); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16523P115657  fgenesh4_pg.C_LG_XV000659  7  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16542P115791  fgenesh4_pg.C_LG_XV000768  8  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16566P115959  fgenesh4_pg.C_LG_XV000928  503  AT2G24840   AGL61; DNA binding / transcription factor 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44043P308301  fgenesh4_pg.C_LG_XV000958  148     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44045P308314  fgenesh4_pg.C_LG_XV000962  5     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16666P116657  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000515  80  AT2G38110   GPAT6 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16675P116724  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000578  596  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 



LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44061P308426  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000804  4     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16706P116938  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000854  629  AT5G61940   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44069P308481  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000860  132     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44070P308488  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000886  355     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  448     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44092P308641  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001231  424     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16768P117375  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000071  382     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16769P117380  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000074  401     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16773P117407  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000084  382     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44127P308883  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000112  612     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16847P117926  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000119  280  AT1G16180   TMS membrane family protein / tumour differentially expressed (TDE) family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16857P117996  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000196  526     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44137P308955  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000273  526     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44158P309102  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000764  658     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44176P309228  fgenesh4_pg.C_scaffold_10103000001  210     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34655P242580  fgenesh4_pg.C_scaffold_10155000001  22  AT3G21090   ABC transporter family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44187P309306  fgenesh4_pg.C_scaffold_10288000001  625     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44204P309422  fgenesh4_pg.C_scaffold_10566000001  44     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44207P309446  fgenesh4_pg.C_scaffold_10628000001  495     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44209P309457  fgenesh4_pg.C_scaffold_107000006  586     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44228P309590  fgenesh4_pg.C_scaffold_11117000001  683     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44230P309610  fgenesh4_pg.C_scaffold_11136000001  3     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34759P243308  fgenesh4_pg.C_scaffold_11303000001  5     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44241P309683  fgenesh4_pg.C_scaffold_11343000001  565     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44244P309705  fgenesh4_pg.C_scaffold_11410000001  554     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44250P309744  fgenesh4_pg.C_scaffold_11458000001  540     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44277P309936  fgenesh4_pg.C_scaffold_11732000001  156     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34813P243689  fgenesh4_pg.C_scaffold_118000009  1  AT5G46790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17870.1); similar to Streptomyces cyclase/dehydrase family protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65631.1); contains InterPro domain Streptomyces 
cyclase/dehydrase (InterPro:IPR005031) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44287P310005  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000001  583     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44297P310077  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000032  631     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44310P310167  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000008  4     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34857P243999  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000023  1  AT4G03500   ankyrin repeat family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34892P244242  fgenesh4_pg.C_scaffold_121000033  1  AT5G49810   MMT (methionine S‐methyltransferase); S‐adenosylmethionine‐dependent methyltransferase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44344P310402  fgenesh4_pg.C_scaffold_12384000001  679     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44350P310444  fgenesh4_pg.C_scaffold_12475000001  463     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44356P310489  fgenesh4_pg.C_scaffold_12549000001  637  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34952P244658  fgenesh4_pg.C_scaffold_12554000001  2  AT5G46760   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  620  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44393P310747  fgenesh4_pg.C_scaffold_132000046  480     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  640     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44425P310970  fgenesh4_pg.C_scaffold_13534000001  525     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44427P310986  fgenesh4_pg.C_scaffold_13579000001  421     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35134P245937  fgenesh4_pg.C_scaffold_1370000002  534  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44457P311196  fgenesh4_pg.C_scaffold_13821000001  439     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44460P311218  fgenesh4_pg.C_scaffold_13963000001  552     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44477P311333  fgenesh4_pg.C_scaffold_1426000001  559     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44480P311360  fgenesh4_pg.C_scaffold_14291000001  338     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  651     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44492P311439  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000042  140     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  495     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  563     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  230  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44511P311571  fgenesh4_pg.C_scaffold_1474000002  354     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44518P311620  fgenesh4_pg.C_scaffold_14893000002  58     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44532P311718  fgenesh4_pg.C_scaffold_14986000001  635     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44533P311727  fgenesh4_pg.C_scaffold_150000060  555     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35292P247043  fgenesh4_pg.C_scaffold_15002000001  549  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44541P311784  fgenesh4_pg.C_scaffold_15140000001  44     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  562     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35369P247577  fgenesh4_pg.C_scaffold_1559000001  241  AT5G63020   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  6  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44613P312290  fgenesh4_pg.C_scaffold_1596000001  513     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44614P312296  fgenesh4_pg.C_scaffold_1597000001  209     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  215  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44635P312441  fgenesh4_pg.C_scaffold_16391000001  267     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35532P248723  fgenesh4_pg.C_scaffold_16616000001  624  AT5G47260   ATP binding / GTP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35556P248890  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000039  5  AT1G20920   DEAD box RNA helicase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  450     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35600P249194  fgenesh4_pg.C_scaffold_171000033  465  AT4G25810   XTR6 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44687P312809  fgenesh4_pg.C_scaffold_17101000001  516     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35625P249372  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000002  428  AT4G03060   AOP2 (ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING 2); oxidoreductase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44705P312932  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000015  634     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  265  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44708P312952  fgenesh4_pg.C_scaffold_17347000001  580     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44711P312974  fgenesh4_pg.C_scaffold_17443000001  444     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44713P312989  fgenesh4_pg.C_scaffold_17489000001  311     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35653P249567  fgenesh4_pg.C_scaffold_1770000002  16  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  627     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44732P313119  fgenesh4_pg.C_scaffold_17747000001  266     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35691P249834  fgenesh4_pg.C_scaffold_17951000001  131  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44754P313274  fgenesh4_pg.C_scaffold_1799000001  678     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44761P313323  fgenesh4_pg.C_scaffold_181000030  584     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35711P249973  fgenesh4_pg.C_scaffold_18177000001  1  AT5G55960   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function UPF0118 (InterPro:IPR002549) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44781P313464  fgenesh4_pg.C_scaffold_18470000001  491     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44785P313493  fgenesh4_pg.C_scaffold_1853000001  586     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44790P313526  fgenesh4_pg.C_scaffold_186000020  589     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44791P313536  fgenesh4_pg.C_scaffold_18611000001  592     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35793P250550  fgenesh4_pg.C_scaffold_18879000001  2  AT5G40280   WIG 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44811P313675  fgenesh4_pg.C_scaffold_18904000001  8     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44819P313731  fgenesh4_pg.C_scaffold_19040000001  429     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  407     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35826P250782  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000016  23  AT1G19990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11600.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92449.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  3     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35864P251046  fgenesh4_pg.C_scaffold_1943000001  365  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35866P251061  fgenesh4_pg.C_scaffold_19450000001  649  AT1G13080   CYP71B2 (CYTOCHROME P450 71B2); oxygen binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35884P251187  fgenesh4_pg.C_scaffold_1956000002  115  AT4G25680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49475.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44862P314031  fgenesh4_pg.C_scaffold_1976000001  1     



LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35935P251543  fgenesh4_pg.C_scaffold_20002000001  4  AT2G44710   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44895P314259  fgenesh4_pg.C_scaffold_20247000001  409     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44898P314284  fgenesh4_pg.C_scaffold_20311000001  561     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44899P314292  fgenesh4_pg.C_scaffold_20314000001  629     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  554     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44915P314400  fgenesh4_pg.C_scaffold_207000005  635     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44923P314457  fgenesh4_pg.C_scaffold_20716000001  503     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44935P314541  fgenesh4_pg.C_scaffold_210000003  271     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44940P314579  fgenesh4_pg.C_scaffold_2109000001  632     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44942P314590  fgenesh4_pg.C_scaffold_21176000001  68     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44951P314652  fgenesh4_pg.C_scaffold_2123000001  1     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44957P314694  fgenesh4_pg.C_scaffold_21304000001  658     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36112P252780  fgenesh4_pg.C_scaffold_21606000001  637  AT5G60210   cytoplasmic linker protein‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36113P252787  fgenesh4_pg.C_scaffold_21609000001  102  AT5G09360   LAC14 (laccase 14); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44985P314891  fgenesh4_pg.C_scaffold_2169000001  581     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36140P252980  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000028  358  AT1G70200   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  252     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45010P315065  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000001  565     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36170P253187  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000028  7  AT5G46170   F‐box family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45013P315085  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000029  509     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45019P315128  fgenesh4_pg.C_scaffold_2206000001  498     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36183P253276  fgenesh4_pg.C_scaffold_2211000001  8  AT1G43760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G40390.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA 
polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45047P315326  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000019  7     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45048P315333  fgenesh4_pg.C_scaffold_2283000001  154     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45061P315426  fgenesh4_pg.C_scaffold_2307000003  647     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  394     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45077P315534  fgenesh4_pg.C_scaffold_234000014  556     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45084P315583  fgenesh4_pg.C_scaffold_243000001  560     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45092P315642  fgenesh4_pg.C_scaffold_2439000001  608     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45101P315704  fgenesh4_pg.C_scaffold_246000003  426     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45113P315786  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000008  659     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45125P315870  fgenesh4_pg.C_scaffold_252000024  109     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45142P315990  fgenesh4_pg.C_scaffold_258000008  584     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36311P254177  fgenesh4_pg.C_scaffold_2649000003  582  AT4G28350   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45156P316089  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000004  610     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36369P254583  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000164  6  AT1G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42040.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1262 
(InterPro:IPR010683) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36377P254636  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000268  3  AT3G10040   transcription factor 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36399P254792  fgenesh4_pg.C_scaffold_283000001  418  AT4G34510   KCS2 (3‐ketoacyl‐CoA synthase 2); acyltransferase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36407P254846  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000002  579  AT4G36250   ALDH3F1 (ALDEHYDE DEHYDROGENASE 3F1); 3‐chloroallyl aldehyde dehydrogenase/ aldehyde dehydrogenase (NAD) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  8  AT3G13820   F‐box family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36430P255008  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000074  656  AT4G36380   ROT3 (ROTUNDIFOLIA 3); oxygen binding / steroid hydroxylase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36433P255028  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000106  315  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36436P255048  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000122  2  AT3G10010   DML2 (DEMETER‐LIKE 2); 4 iron 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36480P255359  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000368  5  AT5G62420   aldo/keto reductase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36495P255464  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000005  238  AT1G01790   KEA1 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45198P316385  fgenesh4_pg.C_scaffold_298000008  317     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45213P316488  fgenesh4_pg.C_scaffold_309000003  460     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36623P256360  fgenesh4_pg.C_scaffold_3467000001  2  AT1G15780   protein binding / transcription cofactor 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45258P316805  fgenesh4_pg.C_scaffold_3526000001  630     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  139     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45277P316939  fgenesh4_pg.C_scaffold_365000001  523     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45294P317058  fgenesh4_pg.C_scaffold_3747000001  655  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45298P317085  fgenesh4_pg.C_scaffold_375000005  566     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45299P317087  fgenesh4_pg.C_scaffold_3753000001  2     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45303P317115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3790000001  653     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  25     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45309P317159  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000002  606     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45319P317230  fgenesh4_pg.C_scaffold_3916000001  562     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45327P317286  fgenesh4_pg.C_scaffold_397000003  180     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36761P257325  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000233  373  AT2G26520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G57500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81423.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45371P317594  fgenesh4_pg.C_scaffold_411000008  342     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36842P257889  fgenesh4_pg.C_scaffold_426000001  347  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36849P257938  fgenesh4_pg.C_scaffold_431000003  153  AT3G49250   similar to ATP binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G24280.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48648.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45421P317943  fgenesh4_pg.C_scaffold_447000001  644     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45424P317963  fgenesh4_pg.C_scaffold_4497000002  567     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36918P258421  fgenesh4_pg.C_scaffold_4659000001  131  AT1G28420   HB‐1 (homeobox‐1); transcription factor 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  614     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45466P318257  fgenesh4_pg.C_scaffold_487000006  156     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36955P258684  fgenesh4_pg.C_scaffold_507000003  613  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36974P258815  fgenesh4_pg.C_scaffold_5236000001  705  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  562  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  511     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45507P318547  fgenesh4_pg.C_scaffold_5408000001  680     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  599     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37006P259038  fgenesh4_pg.C_scaffold_5555000001  117  AT4G02850   phenazine biosynthesis PhzC/PhzF family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  377     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45534P318733  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000102  390     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  2     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37099P259691  fgenesh4_pg.C_scaffold_626000003  537  AT4G03940   unknown protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45578P319044  fgenesh4_pg.C_scaffold_628000003  74     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45579P319051  fgenesh4_pg.C_scaffold_6293000001  526     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37111P259776  fgenesh4_pg.C_scaffold_635000003  559  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45609P319257  fgenesh4_pg.C_scaffold_6454000001  270     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37167P260163  fgenesh4_pg.C_scaffold_6458000001  388  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45613P319291  fgenesh4_pg.C_scaffold_6473000002  610     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  582     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37176P260229  fgenesh4_pg.C_scaffold_6502000001  500  AT1G22120   unknown protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45622P319349  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000059  11     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45644P319508  fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001  297     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37252P260761  fgenesh4_pg.C_scaffold_694000004  586  AT1G61390   S‐locus protein kinase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37297P261074  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000221  320  AT2G15480   UGT73B5 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B5); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45662P319628  fgenesh4_pg.C_scaffold_708000001  30     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37330P261304  fgenesh4_pg.C_scaffold_7209000001  666  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45694P319854  fgenesh4_pg.C_scaffold_7389000001  652     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45699P319889  fgenesh4_pg.C_scaffold_7434000001  507     



LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45701P319905  fgenesh4_pg.C_scaffold_7459000001  10     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45702P319908  fgenesh4_pg.C_scaffold_7460000001  456     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  377  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45720P320035  fgenesh4_pg.C_scaffold_7653000001  698     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37364P261545  fgenesh4_pg.C_scaffold_767000005  707  AT1G71770   PAB5 (POLY(A)‐BINDING PROTEIN); RNA binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37399P261788  fgenesh4_pg.C_scaffold_7945000001  542  AT1G69190   2‐amino‐4‐hydroxy‐6‐hydroxymethyldihydropteridine diphosphokinase/ dihydropteroate synthase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37402P261808  fgenesh4_pg.C_scaffold_797000003  3  AT1G24360   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier protein) reductase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37480P262355  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000113  315  AT4G36020   CSDP1 (COLD SHOCK DOMAIN PROTEIN 1); RNA binding / double‐stranded DNA binding / nucleic acid binding / single‐stranded DNA binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  526  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45820P320735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8756000001  219     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45829P320799  fgenesh4_pg.C_scaffold_8861000001  278     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  697  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37568P262973  fgenesh4_pg.C_scaffold_9297000001  421  AT1G33320   cystathionine gamma‐synthase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45861P321024  fgenesh4_pg.C_scaffold_9358000001  629     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37581P263067  fgenesh4_pg.C_scaffold_9418000001  4     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45902P321312  fgenesh4_pg.C_scaffold_9977000001  235     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45912P321382  fgenesh4_pm.C_LG_I000891 62  AT5G60020   LAC17 (laccase 17); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45923P321459  fgenesh4_pm.C_LG_III000673  1  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS17961P125724  fgenesh4_pm.C_LG_XV000143  1  AT2G37360   ABC transporter family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37672P263701  fgenesh4_pm.C_scaffold_142000032  22  AT1G60500   dynamin family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37701P263901  fgenesh4_pm.C_scaffold_166000014  9  AT1G62360   SHL 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18245P127710  grail3.0002010901  403  AT3G54700   carbohydrate transmembrane transporter/ phosphate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18274P127914  grail3.0002043301  21  AT2G32100   OFP16 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18667P130663  grail3.0007009001  62  AT5G21170   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐2 subunit 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18695P130864  grail3.0007031301  21  AT5G11040   similar to hypothetical protein OsI_015984 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94751.1); similar to H0311C03.11 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67557.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO44298.1); contains InterPro domain Transport protein Trs120 (InterPro:IPR013935) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50354P352466  grail3.0008023501  540     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53958P377696  grail3.0008045001  71     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18786P131498  grail3.0009006701  124  AT3G05960   sugar transporter 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18850P131946  grail3.0010009401  174  AT1G65470   FAS1 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46042P322294  grail3.0011030901  378     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53003P371013  grail3.0011036601  179     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19144P134003  grail3.0015024001  308  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19601P137203  grail3.0024036901  313  AT3G57500   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO19376.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20138P140961  grail3.0047028001  2  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46106P322737  grail3.0048000301  2     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20266P141860  grail3.0053010201  579  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20339P142369  grail3.0058011101  5  AT2G01570   RGA1 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38000P265994  grail3.0070002101  604  AT5G64667   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09805.1); similar to 52O08_7 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67553.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  464     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20614P144294  grail3.0085002501  52  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  163  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46159P323111  grail3.0104002301  133     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52648P368525  grail3.0109006901  367     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51327P359276  grail3.0119000601  683     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38148P267031  grail3.0135001001  5  AT2G30580   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  599     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46181P323262  grail3.0150004801  125     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20953P146671  grail3.0209002401  142  AT2G43900   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54674P382710  grail3.0245000301  8     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46210P323468  grail3.0252000901  472     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46211P323476  grail3.0272000101  595     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50573P353999  grail3.0385000201  310     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54975P384815  grail3.0447000401  580     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  523     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38393P268751  grail3.0626000101  9  AT4G39210   APL3 (large subunit of AGP 3) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54102P378707  grail3.0651000101  453     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  451     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38464P269245  grail3.1043000101  3  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38486P269399  grail3.1183000101  607  AT5G66310   kinesin motor family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55328P387283  grail3.13360000101  107     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46250P323746  grail3.16743000201  3     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55351P387449  grail3.17043000101  72     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50691P354828  grail3.17206000201  244     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55355P387476  grail3.17624000101  678     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54654P382570  grail3.2349000201  470     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50530P353699  grail3.2541000301  398     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46262P323830  grail3.2542000101  120     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46267P323869  grail3.3793000201  42     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55396P387759  grail3.3832000101  26     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55397P387772  grail3.3913000201  337     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46269P323881  grail3.3998000101  453     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  597     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  142     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54970P384783  grail3.4425000101  617     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46282P323974  grail3.5371000101  33     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46283P323979  grail3.5371000401  334     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55430P387999  grail3.6296000201  464     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  508     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38849P271938  grail3.8599000101  68     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55451P388149  grail3.8620000101  105     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38867P272064  gw1.1007.6.1  298  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46306P324137  gw1.1025.14.1636     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46309P324163  gw1.10258.1.13     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38923P272459  gw1.1081.8.1  551  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46357P324497  gw1.1128.11.1603     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46369P324582  gw1.1160.2.1  65     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46372P324602  gw1.1164.1.1  413     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46403P324818  gw1.119.37.1  639     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46458P325203  gw1.124.174.1472     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46467P325268  gw1.12421.2.115     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39209P274462  gw1.12796.5.1474  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46561P325922  gw1.1349.5.1  67  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39395P275763  gw1.137.136.1299  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39398P275784  gw1.137.197.149  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46604P326223  gw1.137.237.1653     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46609P326260  gw1.1375.1.1  622     



LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46613P326288  gw1.1394.1.1  634     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46625P326369  gw1.140.347.1327  AT1G30760   FAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46634P326435  gw1.14158.1.1607     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39465P276251  gw1.142.27.1  545  AT4G03540   integral membrane family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46648P326535  gw1.145.1.1  243     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.1371  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46699P326889  gw1.1497.2.1  621     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  273  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46767P327367  gw1.159.30.1  579     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46774P327414  gw1.159.76.1  655     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46784P327485  gw1.16117.4.1285  AT5G15180   peroxidase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46809P327660  gw1.166.1.1  70     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46815P327704  gw1.16697.1.136     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46872P328102  gw1.17214.1.1341     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46881P328162  gw1.17326.1.1580     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46891P328235  gw1.1755.1.1  304     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46899P328290  gw1.1770.1.1  349     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39941P279585  gw1.185.69.1  609  AT5G39190   GLP2A (GERMIN‐LIKE PROTEIN 2A); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  9  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46970P328788  gw1.190.14.1  657     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46980P328856  gw1.193.107.1573     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40088P280613  gw1.205.68.1  428  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47034P329235  gw1.2058.1.1  106     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40108P280753  gw1.20794.1.1591  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47133P329929  gw1.230.2.1  550     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47137P329955  gw1.2321.5.1  482  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47146P330020  gw1.235.4.1  380     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47157P330095  gw1.240.12.1  334     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40266P281862  gw1.245.3.1  77  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40320P282234  gw1.2679.5.1  344  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47264P330846  gw1.282.5.1  669     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47306P331136  gw1.309.24.1  660     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47328P331295  gw1.327.5.1  638  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47333P331327  gw1.335.1.1  41     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47351P331453  gw1.3508.2.1  646     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40639P284468  gw1.351.9.1  624  AT4G36220   FAH1 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47374P331615  gw1.371.1.1  513     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40660P284618  gw1.372.18.1  602  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47406P331838  gw1.390.16.1  452     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47407P331846  gw1.390.17.1  553     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40755P285284  gw1.40.540.1  520  AT4G31940   CYP82C4 (cytochrome P450 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40811P285674  gw1.403.6.1  3  AT4G33495   RPD1 (ROOT PRIMORDIUM DEFECTIVE 1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47463P332240  gw1.41.620.1  413     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47489P332420  gw1.4269.1.1  475     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40926P286476  gw1.436.1.1  211  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40928P286490  gw1.436.18.1  240  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40930P286505  gw1.438.1.1  365  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47518P332622  gw1.44.601.1  552     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47534P332735  gw1.447.1.1  703     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47535P332743  gw1.4476.1.1  637     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41006P287042  gw1.449.6.1  573  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47580P333057  gw1.511.3.1  285     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47596P333161  gw1.538.1.1  612     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47604P333218  gw1.5562.1.1  546     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47628P333385  gw1.57.304.1  566     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47643P333489  gw1.573.3.1  563     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41228P288593  gw1.64.49.1  634  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  635  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47713P333980  gw1.66.823.1  663     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47721P334038  gw1.6716.1.1  137     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47784P334479  gw1.7565.1.1  515     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47826P334771  gw1.7932.1.1  532     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47851P334950  gw1.8224.1.1  548     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47860P335008  gw1.8324.2.1  264     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47866P335049  gw1.843.1.1  520     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41619P291332  gw1.8777.2.1  264  AT5G43370   PHT2 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47927P335478  gw1.903.1.1  403     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41657P291595  gw1.906.3.1  431  AT4G32650   ATKC1 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47958P335693  gw1.952.1.1  4  AT3G25830   ATTPS‐CIN (TERPENE SYNTHASE‐LIKE SEQUENCE‐1 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47990P335922  gw1.994.8.1  599     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47992P335935  gw1.998.1.1  426     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21062P147432  gw1.I.2062.1  37  AT5G49700   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21073P147510  gw1.I.2183.1  281  AT5G58580   ATL63; protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48031P336209  gw1.I.238.1  545     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  528     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21163P148137  gw1.I.3142.1  10  AT1G27290   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95086.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21213P148491  gw1.I.3529.1  307  AT3G55570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41761.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69142.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21359P149509  gw1.I.502.1  126  AT1G52560   26.5 kDa class I small heat shock protein‐like (HSP26.5‐P) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48207P337436  gw1.I.7423.1  547     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21756P152291  gw1.I.8997.1  32  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21832P152820  gw1.I.9674.1  134  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48248P337724  gw1.I.9793.1  503     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21930P153508  gw1.II.1468.1  474  AT5G52010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48285P337984  gw1.II.2743.1  495  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48286P337989  gw1.II.2744.1  649  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48295P338054  gw1.II.3077.1  551  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22228P155594  gw1.II.3876.1  31  AT1G47655   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22264P155844  gw1.II.4141.1  1  AT4G37750   CKC 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  175     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22325P156270  gw1.II.735.1  14  AT4G01570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22374P156615  gw1.III.1024.1 2  AT1G12380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49735.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79336.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO16969.1); contains InterPro domain Actin‐binding FH2 (InterPro:IPR015425) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22378P156641  gw1.III.1044.1 6  AT2G35540   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22410P156868  gw1.III.1280.1 266  AT3G06470   GNS1/SUR4 membrane family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48356P338484  gw1.III.1809.1 671     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48369P338572  gw1.III.2091.1 68     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22529P157697  gw1.III.2120.1 19  AT4G23030   MATE efflux protein‐related 



LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22541P157785  gw1.III.2187.1 644  AT2G43580   chitinase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22550P157845  gw1.III.2224.1 417  AT3G13840   scarecrow transcription factor family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22745P159212  gw1.IV.1262.1 9  AT1G21740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81539.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22753P159267  gw1.IV.1348.1 197  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22816P159707  gw1.IV.216.1  630  AT3G30210   MYB121 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS23642P165489  gw1.V.227.1  29  AT1G21340   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48708P340949  gw1.V.4301.1  585     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  514  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24041P168284  gw1.VI.1279.1 27  AT2G41660   MIZ1 (MIZU‐KUSSEI 1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24269P169877  gw1.VI.400.1  48  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24379P170648  gw1.VII.1008.1  1  AT5G03760   ATCSLA9 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24426P170979  gw1.VII.1454.1  6  AT4G33440   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  540  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  634  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48890P342219  gw1.VII.2362.1  435     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48919P342425  gw1.VII.2917.1  580  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48938P342556  gw1.VII.3662.1  565  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24738P173161  gw1.VIII.1065.1  33  AT2G39020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24862P174033  gw1.VIII.1992.1  2  AT4G14465   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48984P342879  gw1.VIII.2457.1  670     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24958P174703  gw1.VIII.2762.1  4  AT5G15110   pectate lyase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25121P175844  gw1.VIII.996.1 444  AT1G69560   MYB105 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25204P176422  gw1.X.185.1  127  AT1G68460   ATIPT1 (ISOPENTENYLTRANSFERASE 1); adenylate dimethylallyltransferase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  322  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25394P177757  gw1.X.372.1  4  AT3G25700   chloroplast nucleoid DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49064P343436  gw1.X.3857.1  11     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  1  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  628     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49129P343892  gw1.X.534.1  485  AT5G49330   AtMYB111 (myb domain protein 111); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49184P344278  gw1.XI.1582.1 419     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49199P344383  gw1.XI.178.1  698     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49229P344595  gw1.XI.228.1  480  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25861P181027  gw1.XI.3096.1 55  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49287P345000  gw1.XI.3128.1 588     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49333P345324  gw1.XII.1357.1  12  AT3G16180   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26334P184334  gw1.XIII.1821.1  615  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26335P184345  gw1.XIII.1835.1  507  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26336P184350  gw1.XIII.1839.1  612  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  526  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49410P345857  gw1.XIII.2254.1  553     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  427     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26446P185121  gw1.XIII.2915.1  19  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26528P185690  gw1.XIII.62.1  354  AT1G27410   DNA cross‐link repair protein‐related 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26706P186938  gw1.XIV.2418.1  101  AT1G02730   ATCSLD5 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49503P346511  gw1.XIV.304.1 695     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49510P346561  gw1.XIV.337.1 357     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49530P346697  gw1.XIV.378.1 91     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 5  AT1G03470   kinase interacting family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26874P188117  gw1.XIV.4244.1  377  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49558P346894  gw1.XIV.4286.1  182  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49559P346901  gw1.XIV.4293.1  160  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26879P188147  gw1.XIV.4318.1  2  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26894P188252  gw1.XIV.670.1 31  AT1G78110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61735.1) 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49579P347043  gw1.XIX.1044.1  376     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49609P347254  gw1.XIX.1422.1  540     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27048P189332  gw1.XIX.2318.1  13  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49647P347517  gw1.XIX.2399.1  464     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49661P347620  gw1.XIX.27.1  602     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49689P347814  gw1.XIX.471.1 671     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27142P189991  gw1.XIX.765.1 78  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49712P347975  gw1.XIX.907.1 565     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27289P191017  gw1.XV.2316.1  527  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27306P191138  gw1.XV.2531.1  5  AT5G61750   cupin family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27390P191726  gw1.XV.3364.1  294  AT4G25590   ADF7 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 7); actin binding 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49785P348488  gw1.XV.754.1  408     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 580     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27565P192954  gw1.XVI.2146.1  80  AT5G06470   glutaredoxin family protein 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49853P348963  gw1.XVI.2951.1  186     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49882P349164  gw1.XVI.3228.1  610     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49901P349299  gw1.XVI.3841.1  140     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49902P349303  gw1.XVI.3842.1  440     
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27824P194762  gw1.XVII.278.1  373  AT1G28220   ATPUP3 (Arabidopsis thaliana purine permease 3); purine transmembrane transporter 
LF  LF1455  1455  14  6  27.6548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27922P195454  gw1.XVIII.1235.1  622  AT1G52190   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28866P202059  estExt_fgenesh4_pg.C_2630010  1  AT3G50890   ATHB28 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 28); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29061P203423  estExt_fgenesh4_pg.C_770103  86  AT5G49120   senescence‐associated protein‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  4  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29224P204565  estExt_fgenesh4_pm.C_400006  2  AT4G16520   ATG8F (AUTOPHAGY 8F); microtubule binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41905P293329  estExt_fgenesh4_pm.C_400096  489  AT2G26560   PLA2A 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04172P029199  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0449  66  AT1G14980   CPN10 (CHAPERONIN 10) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28224P197566  estExt_Genewise1_v1.C_1180106  220  AT1G32450   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00138P000963  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I7229  18  AT3G57670   NTT (NO TRANSMITTING TRACT); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  164  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00763P005340  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1197  78  AT2G38540   ATLTP1 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS01152P008061  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X6048  279  AT1G17235   RTFL11 (ROTUNDIFOLIA LIKE 11) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04975P034821  eugene3.00002454  1  AT3G25500   AHF1 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05097P035677  eugene3.00010257  1  AT2G40030   ATNRPD1B 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53985P377886  eugene3.00010312  513     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05252P036762  eugene3.00011125  86  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05278P036942  eugene3.00011304  538  AT1G60640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68771.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93752.1); contains domain C2H2 and C2HC 
zinc fingers (SSF57667) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05418P037922  eugene3.00012304  168  AT2G45470   FLA8 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05437P038059  eugene3.00012440  1  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41991P293932  eugene3.00012562  213     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41993P293945  eugene3.00012622  243     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05504P038528  eugene3.00012815  109     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05529P038698  eugene3.00012980  547  AT5G62880   ATRAC10 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53760P376311  eugene3.00012988  502     



LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05609P039260  eugene3.00020250  239  AT1G75640   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05705P039930  eugene3.00020682  654  AT1G21460   nodulin MtN3 family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53688P375808  eugene3.00021288  4     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05860P041020  eugene3.00021328  607  AT3G09510   nucleic acid binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42025P294172  eugene3.00021694  29     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53561P374914  eugene3.00030003  387     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06182P043269  eugene3.00030830  4  AT4G17260   L‐lactate dehydrogenase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06194P043354  eugene3.00030892  499  AT4G22810   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06281P043967  eugene3.00031301  483  AT1G28160   ethylene‐responsive element‐binding family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06395P044760  eugene3.00031688  142  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42054P294377  eugene3.00031696  15     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53427P373977  eugene3.00031918  347     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06606P046237  eugene3.00040730  557  AT5G19820   EMB2734 (EMBRYO DEFECTIVE 2734); lyase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42081P294563  eugene3.00041103  449     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06798P047585  eugene3.00050186  323  AT5G06920   FLA21 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 21 PRECURSOR) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53271P372890  eugene3.00050491  57     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42092P294641  eugene3.00050654  376     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06971P048796  eugene3.00050963  100  AT1G21326   VQ motif‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07118P049821  eugene3.00051588  588  AT4G29360   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42108P294753  eugene3.00060003  4     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07221P050542  eugene3.00060338  354     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07466P052258  eugene3.00061239  2  AT5G35110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46490.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80242.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07506P052540  eugene3.00061416  1  AT3G11591   unknown protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07524P052663  eugene3.00061480  79  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42136P294951  eugene3.00070422  629     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07813P054688  eugene3.00070621  637  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  607  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07947P055625  eugene3.00080037  26  AT5G65720   NIFS1 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08100P056698  eugene3.00080557  391  AT5G59720   HSP18.2 (HEAT SHOCK PROTEIN 18.2) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08168P057172  eugene3.00080894  402  AT1G10380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G17350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40998.1); contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08218P057526  eugene3.00081129  405  AT1G68480   JAG (JAGGED); nucleic acid binding / zinc ion binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08284P057983  eugene3.00081443  674  AT1G05420   OFP12 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08381P058665  eugene3.00081917  565  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08464P059244  eugene3.00090306  66  AT5G03890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10120.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62766.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08643P060499  eugene3.00091141  33  AT3G57270   BG1 (BETA‐1 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08729P061098  eugene3.00091625  425  AT3G56040   similar to hypothetical protein OsJ_018104 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ34621.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60362.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41406.1); 
contains domain Nucleotide‐diphospho‐sugar transferases (SSF53448); contains domain no description (G3DSA:3.90.550.10) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42193P295345  eugene3.00100172  578     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08867P062063  eugene3.00100798  650  AT4G14860   ATOFP11 (Arabidopsis thaliana ovate family protein 11) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08873P062105  eugene3.00100833  86  AT3G05980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19340.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75979.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08969P062777  eugene3.00101244  43  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  8  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09220P064537  eugene3.00110032  201  AT5G45480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45470.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09484P066385  eugene3.00111122  2  AT4G27060   SPR2 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09716P068007  eugene3.00120494  52  AT5G23100   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G25640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67994.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42272P295899  eugene3.00120641  465     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42284P295985  eugene3.00130353  587     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10294P072057  eugene3.00130976  298  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52282P365963  eugene3.00131064  50     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10466P073259  eugene3.00140169  3  AT1G58250   SAB (SABRE) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10487P073403  eugene3.00140262  70  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10574P074018  eugene3.00140613  259  AT1G08260   POL2A 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10686P074800  eugene3.00140965  1  AT3G45590   ATSEN1 (SPLICING ENDONUCLEASE 1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42329P296298  eugene3.00141315  114     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52081P364560  eugene3.00150444  33     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10941P076586  eugene3.00150479  289  AT4G12650   endomembrane protein 70 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11067P077465  eugene3.00150977  94  AT4G19830   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11160P078120  eugene3.00160031  5  AT4G17240   similar to hypothetical protein 31.t00013 [Brassica oleracea] (GB:ABD65111.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42378P296644  eugene3.00160059  346     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42395P296764  eugene3.00160984  473     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42405P296835  eugene3.00170017  561     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11576P081029  eugene3.00170081  4     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51880P363149  eugene3.00170228  159     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51858P362999  eugene3.00170387  182     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51823P362750  eugene3.00180076  571     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51820P362731  eugene3.00180083  401     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51819P362724  eugene3.00180084  571     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51818P362715  eugene3.00180095  357     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51795P362554  eugene3.00180224  414     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51792P362531  eugene3.00180231  642     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11792P082540  eugene3.00180605  536  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  533  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11823P082757  eugene3.00180718  312  AT2G35010   ATO1 (ARABIDOPSIS THIOREDOXIN O1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42434P297035  eugene3.00190110  615     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42436P297047  eugene3.00190115  567     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42437P297056  eugene3.00190116  615     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42443P297098  eugene3.00190178  559     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42472P297300  eugene3.00191030  431     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29461P206221  eugene3.00290187  9  AT4G17810   nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  320  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29580P207058  eugene3.00400252  12  AT4G15890   binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51545P360806  eugene3.00440166  251     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29760P208316  eugene3.00440261  110  AT4G00890   proline‐rich family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51489P360415  eugene3.00770016  592     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51439P360066  eugene3.00820090  295     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51384P359679  eugene3.00880112  349     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30239P211669  eugene3.01170002  650  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30277P211933  eugene3.01180059  16  AT1G08070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42582P298072  eugene3.01320040  299     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30609P214262  eugene3.01350027  426  AT3G21780   UGT71B6 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 71B6); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ transferase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51203P358411  eugene3.01370056  590     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30636P214452  eugene3.01370085  283  AT3G18990   VRN1 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51187P358300  eugene3.01400093  181     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30685P214792  eugene3.01420081  538  AT5G11180   ATGLR2.6 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51146P358012  eugene3.01490021  485     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30764P215346  eugene3.01490044  6  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42615P298303  eugene3.01500026  613     



LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51128P357885  eugene3.01500068  583     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30785P215493  eugene3.01500080  6  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30811P215672  eugene3.01530019  441  AT5G58520   protein kinase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42630P298404  eugene3.01570011  70     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51028P357187  eugene3.01680051  467     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51013P357084  eugene3.01700062  46     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50957P356688  eugene3.01800034  181     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54501P381495  eugene3.01960002  496     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  616     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54568P381964  eugene3.02130006  446     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42715P299003  eugene3.02140013  574     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  11  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42719P299031  eugene3.02170004  413     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42720P299039  eugene3.02170005  119     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42721P299041  eugene3.02170006  471     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  291     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54016P378102  eugene3.02250007  409     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54637P382448  eugene3.02280023  340     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54144P378995  eugene3.02290005  436     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54643P382490  eugene3.02300006  507     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  470     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31320P219236  eugene3.02430009  217  AT3G43480   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G43470.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  600     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42742P299191  eugene3.02460008  65     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42756P299288  eugene3.02640005  502     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  306  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42781P299465  eugene3.03160004  189     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31472P220300  eugene3.03410001  640  AT3G07040   RPM1 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  537     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42792P299539  eugene3.03440006  548     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31499P220490  eugene3.03720001  663  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31500P220500  eugene3.03720002  646  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31501P220504  eugene3.03720004  484  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31506P220542  eugene3.03760001  12     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31508P220550  eugene3.03780002  389  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31561P220926  eugene3.04100002  276  AT2G24690   transcriptional factor B3 family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  477     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31572P221002  eugene3.04250002  31  AT2G19620   Ndr family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54982P384867  eugene3.04560003  511     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54088P378606  eugene3.04760001  363     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31622P221352  eugene3.05070002  14  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42824P299763  eugene3.05200002  420     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55074P385511  eugene3.05730006  594     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31653P221566  eugene3.05850001  76  AT3G60120   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42831P299817  eugene3.06080003  661     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55092P385633  eugene3.06140003  658     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55093P385639  eugene3.06140004  611     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54095P378656  eugene3.06290001  487     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55118P385819  eugene3.06450004  560     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42843P299896  eugene3.07360002  372     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42855P299982  eugene3.08680001  620     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55274P386909  eugene3.09370001  250     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55276P386921  eugene3.09420002  170     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31945P223614  eugene3.09770002  172  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54186P379294  eugene3.10210002  612     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42883P300176  eugene3.10930001  11  AT1G67020   unknown protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  25     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32160P225114  eugene3.115140001  427  AT4G18160   KCO6 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32223P225556  eugene3.120300001  255  AT1G49040   SCD1 (STOMATAL CYTOKINESIS‐DEFECTIVE 1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32370P226584  eugene3.131390001  4     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42901P300303  eugene3.13320002  297     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  572     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42907P300346  eugene3.13940001  469     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  471  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42909P300361  eugene3.14260001  647     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32536P227752  eugene3.14490002  11     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42913P300386  eugene3.14730001  513     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32661P228625  eugene3.15460003  151  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50453P353158  eugene3.156020001  89     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32693P228849  eugene3.156720001  1  AT4G18260   cytochrome B561‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32845P229914  eugene3.16960005  1  AT1G76810   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32860P230017  eugene3.170240001  536  AT5G42950   GYF domain‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32862P230031  eugene3.170780001  2  AT3G60370   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50467P353260  eugene3.172110001  530     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54458P381196  eugene3.183090001  525     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54465P381244  eugene3.18580001  110     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42951P300656  eugene3.18810001  616     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54472P381295  eugene3.188330001  458     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50481P353354  eugene3.19000002  17     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33127P231884  eugene3.198220001  98  AT1G21280   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81001.1); contains InterPro domain Retrotransposon gag protein (InterPro:IPR005162) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42953P300667  eugene3.199280001  18     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  12     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54532P381712  eugene3.20240002  1     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50492P353435  eugene3.205170001  516     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33286P233001  eugene3.215590001  366  AT1G21640   NADK2 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42959P300712  eugene3.216000001  568     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33376P233629  eugene3.23280001  12  AT5G06570   hydrolase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  6  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33710P235968  eugene3.30070001  594  AT4G02720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22538.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ68232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF926 
(InterPro:IPR009269) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42981P300866  eugene3.36280001  525     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42984P300887  eugene3.36590001  640     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42988P300911  eugene3.37000001  110     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34056P238386  eugene3.37380001  102     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54873P384104  eugene3.37400001  462     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54909P384352  eugene3.40430002  308     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43004P301028  eugene3.42260001  54     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43007P301048  eugene3.42720001  410     



LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34138P238964  eugene3.44060001  134  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34139P238970  eugene3.44060002  588  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50597P354172  eugene3.47080001  378     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55022P385145  eugene3.49830001  339     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43025P301173  eugene3.49930001  549     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34213P239486  eugene3.51340001  115  AT2G17720   oxidoreductase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43032P301218  eugene3.53150001  314     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55059P385404  eugene3.54440001  563     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34296P240072  eugene3.58420001  235  AT4G35790   ATPLDDELTA 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34328P240294  eugene3.61940001  238  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34348P240436  eugene3.63730001  2  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34358P240500  eugene3.64350001  583  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34537P241758  eugene3.86590001  50  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  9  AT4G14880   ATCYS‐3A 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34546P241822  eugene3.87550001  110     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55251P386747  eugene3.88010001  1     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34620P242336  eugene3.95200001  255  AT2G28490   cupin family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53949P377630  fgenesh1_pg.C_LG_I001082  583     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50347P352420  fgenesh1_pg.C_LG_I001300  541     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53859P377000  fgenesh1_pg.C_LG_I001918  17     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50331P352307  fgenesh1_pg.C_LG_I003237  481     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53606P375230  fgenesh1_pg.C_LG_II002131  503     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50324P352258  fgenesh1_pg.C_LG_II002146  569     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53545P374808  fgenesh1_pg.C_LG_III000081 458     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53534P374725  fgenesh1_pg.C_LG_III000148 568     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 632     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53494P374448  fgenesh1_pg.C_LG_III000461 1     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50305P352123  fgenesh1_pg.C_LG_IV000889 591     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53293P373039  fgenesh1_pg.C_LG_IV001384 27     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52824P369755  fgenesh1_pg.C_LG_IX001224 330     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52822P369747  fgenesh1_pg.C_LG_IX001293 438     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50291P352029  fgenesh1_pg.C_LG_VI000109 287     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53154P372069  fgenesh1_pg.C_LG_VI000129 510     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50288P352007  fgenesh1_pg.C_LG_VI000978 529     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53056P371380  fgenesh1_pg.C_LG_VI001905 206     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53008P371048  fgenesh1_pg.C_LG_VII000768  561     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52964P370737  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000072  1     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52913P370382  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001241  310     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52789P369513  fgenesh1_pg.C_LG_X000024  403     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52772P369396  fgenesh1_pg.C_LG_X000115  11     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52732P369116  fgenesh1_pg.C_LG_X000329  1     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52660P368610  fgenesh1_pg.C_LG_X002297  7     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52645P368502  fgenesh1_pg.C_LG_XI000144 122     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52550P367840  fgenesh1_pg.C_LG_XI001146 652     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50239P351664  fgenesh1_pg.C_LG_XII000551  268     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  519     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52292P366033  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001018  9     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52234P365628  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000023  355     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52196P365365  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  556     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  359     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52179P365241  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001250  3     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51719P362022  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000173  28     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51711P361968  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000232  300     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51677P361728  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000514  243     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  556     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52084P364580  fgenesh1_pg.C_LG_XV000385  456     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52024P364160  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000410  20     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  488     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51951P363648  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000969  15     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51861P363019  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000397  630     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51826P362774  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000082  4     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51797P362568  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000222  545     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51762P362321  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000617  475     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50669P354670  fgenesh1_pg.C_scaffold_10036000001  571     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54178P379239  fgenesh1_pg.C_scaffold_1009000003  446     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54208P379443  fgenesh1_pg.C_scaffold_1055000003  1     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  376     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55473P388302  fgenesh1_pg.C_scaffold_1098000002  159     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50812P355672  fgenesh1_pg.C_scaffold_10985000001  566     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55714P389986  fgenesh1_pg.C_scaffold_11227000001  540     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50817P355709  fgenesh1_pg.C_scaffold_11572000001  360     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51347P359417  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000035  304     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51346P359412  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000054  620     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51307P359136  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000040  556     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51304P359118  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000100  491     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55727P390076  fgenesh1_pg.C_scaffold_12891000001  593     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55730P390100  fgenesh1_pg.C_scaffold_13073000001  473     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55487P388400  fgenesh1_pg.C_scaffold_1322000001  283     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55733P390119  fgenesh1_pg.C_scaffold_13358000001  636     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51200P358393  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000059  133     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50114P350787  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000086  427     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50820P355728  fgenesh1_pg.C_scaffold_13706000001  444     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  293     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54169P379170  fgenesh1_pg.C_scaffold_1432000001  629     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51162P358125  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000060  582     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50826P355772  fgenesh1_pg.C_scaffold_14817000001  511     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55746P390212  fgenesh1_pg.C_scaffold_14862000001  305     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51151P358047  fgenesh1_pg.C_scaffold_149000003  464     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55748P390223  fgenesh1_pg.C_scaffold_15003000001  611     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55749P390232  fgenesh1_pg.C_scaffold_15135000001  594     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51125P357865  fgenesh1_pg.C_scaffold_152000046  124     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55750P390243  fgenesh1_pg.C_scaffold_15464000001  144     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51122P357843  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000061  37     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  498     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54389P380714  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000019  576     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55347P387421  fgenesh1_pg.C_scaffold_1645000001  590     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55503P388513  fgenesh1_pg.C_scaffold_1657000001  250     



LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51005P357026  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000010  570     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  597     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50983P356870  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000015  375     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50977P356826  fgenesh1_pg.C_scaffold_179000001  177     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50087P350601  fgenesh1_pg.C_scaffold_182000011  530     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54459P381205  fgenesh1_pg.C_scaffold_1830000001  235     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  530     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50914P356386  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000017  522     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55511P388568  fgenesh1_pg.C_scaffold_1924000001  581     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50836P355839  fgenesh1_pg.C_scaffold_19499000001  565     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50883P356168  fgenesh1_pg.C_scaffold_200000007  642     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55777P390427  fgenesh1_pg.C_scaffold_20074000001  5     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50074P350508  fgenesh1_pg.C_scaffold_202000034  464     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50872P356094  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000013  185     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50840P355873  fgenesh1_pg.C_scaffold_20594000001  563     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54553P381861  fgenesh1_pg.C_scaffold_2091000002  624     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54555P381878  fgenesh1_pg.C_scaffold_2092000002  410     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50846P355909  fgenesh1_pg.C_scaffold_215000003  617     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54601P382195  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000011  537     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54603P382211  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000017  27     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54605P382224  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000020  688     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54612P382275  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000014  680     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54613P382279  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000016  467     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50519P353621  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000004  523     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54153P379058  fgenesh1_pg.C_scaffold_239000016  601     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54672P382695  fgenesh1_pg.C_scaffold_2459000001  555     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55528P388687  fgenesh1_pg.C_scaffold_2546000001  64     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54052P378354  fgenesh1_pg.C_scaffold_258000009  187     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54055P378373  fgenesh1_pg.C_scaffold_262000002  291     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54719P383026  fgenesh1_pg.C_scaffold_269000012  533     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54158P379094  fgenesh1_pg.C_scaffold_296000004  85     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54159P379100  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000001  651     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54817P383712  fgenesh1_pg.C_scaffold_340000004  195     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54854P383970  fgenesh1_pg.C_scaffold_363000001  547     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54894P384247  fgenesh1_pg.C_scaffold_390000006  494     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51598P361177  fgenesh1_pg.C_scaffold_40000218  543     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54910P384359  fgenesh1_pg.C_scaffold_4044000001  560     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51583P361073  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000164  587     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55569P388974  fgenesh1_pg.C_scaffold_4140000001  454     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54937P384548  fgenesh1_pg.C_scaffold_425000002  342     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54939P384561  fgenesh1_pg.C_scaffold_4287000001  225     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54952P384654  fgenesh1_pg.C_scaffold_431000002  503     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54977P384826  fgenesh1_pg.C_scaffold_451000002  83     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50777P355429  fgenesh1_pg.C_scaffold_4690000001  222     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55415P387898  fgenesh1_pg.C_scaffold_4838000001  565     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55011P385067  fgenesh1_pg.C_scaffold_484000002  76     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55416P387903  fgenesh1_pg.C_scaffold_4841000001  384     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50780P355450  fgenesh1_pg.C_scaffold_5044000001  660     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55040P385270  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000001  519     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  473     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55610P389259  fgenesh1_pg.C_scaffold_5274000001  602     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55611P389265  fgenesh1_pg.C_scaffold_5281000001  369     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55612P389275  fgenesh1_pg.C_scaffold_5367000001  336     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55613P389281  fgenesh1_pg.C_scaffold_5383000001  615     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55065P385443  fgenesh1_pg.C_scaffold_556000004  68     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55629P389392  fgenesh1_pg.C_scaffold_5896000001  523     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54093P378641  fgenesh1_pg.C_scaffold_616000005  565     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55640P389470  fgenesh1_pg.C_scaffold_6396000001  570     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55125P385864  fgenesh1_pg.C_scaffold_6612000002  20     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55142P385987  fgenesh1_pg.C_scaffold_691000004  482     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55663P389630  fgenesh1_pg.C_scaffold_7250000001  120     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55664P389639  fgenesh1_pg.C_scaffold_7274000001  359     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55669P389672  fgenesh1_pg.C_scaffold_7558000001  21     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55468P388266  fgenesh1_pg.C_scaffold_758000002  535     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51488P360403  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000022  379     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50801P355598  fgenesh1_pg.C_scaffold_7769000001  626     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55673P389701  fgenesh1_pg.C_scaffold_7808000001  644     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55234P386629  fgenesh1_pg.C_scaffold_851000002  517     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50811P355667  fgenesh1_pg.C_scaffold_9498000001  562     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55458P388197  fgenesh1_pg.C_scaffold_9507000001  545     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55696P389860  fgenesh1_pg.C_scaffold_9523000001  565     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55281P386959  fgenesh1_pg.C_scaffold_955000001  527     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55700P389892  fgenesh1_pg.C_scaffold_9722000001  6     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55701P389895  fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001  118     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55298P387073  fgenesh1_pg.C_scaffold_989000001  12     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53350P373440  fgenesh1_pm.C_LG_IV000250  261     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53234P372628  fgenesh1_pm.C_LG_V000242 155     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52754P369269  fgenesh1_pm.C_LG_X000060 567     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51342P359381  fgenesh1_pm.C_scaffold_117000015  518     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51225P358564  fgenesh1_pm.C_scaffold_134000007  412     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51144P357999  fgenesh1_pm.C_scaffold_149000005  138     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  419     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54493P381442  fgenesh1_pm.C_scaffold_195000001  529     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54906P384329  fgenesh1_pm.C_scaffold_4032000001  352     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54944P384595  fgenesh1_pm.C_scaffold_429000003  413     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55203P386408  fgenesh1_pm.C_scaffold_787000001  561     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12310P086166  fgenesh4_pg.C_LG_I000429  560  AT3G46440   UXS5 (UDP‐Xyl synthase 5); catalytic 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12363P086536  fgenesh4_pg.C_LG_I000751  15  AT1G34070   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G48050.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  273  AT1G58025   DNA binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43122P301848  fgenesh4_pg.C_LG_I001329  586     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43126P301882  fgenesh4_pg.C_LG_I001356  536     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43127P301886  fgenesh4_pg.C_LG_I001357  524     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12496P087470  fgenesh4_pg.C_LG_I001566  5  AT2G27260   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79941.1); contains InterPro domain Harpin‐induced 1 (InterPro:IPR010847) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12515P087600  fgenesh4_pg.C_LG_I001657  553  AT5G41240   ATGSTT2 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12635P088441  fgenesh4_pg.C_LG_I002379  17  AT5G14010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43171P302195  fgenesh4_pg.C_LG_I002542  107     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12697P088877  fgenesh4_pg.C_LG_I002741  215  AT2G33160   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 



LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12732P089122  fgenesh4_pg.C_LG_I002876  466  AT3G16400   ATMLP‐470 (MYROSINASE‐BINDING PROTEIN‐LIKE PROTEIN‐470) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43195P302362  fgenesh4_pg.C_LG_I003060  414     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43203P302421  fgenesh4_pg.C_LG_I003127  311     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12860P090016  fgenesh4_pg.C_LG_II000262  57  AT1G75520   SRS5 (SHI‐RELATED SEQUENCE 5) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12864P090043  fgenesh4_pg.C_LG_II000282  114  AT1G45110   tetrapyrrole methylase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43252P302763  fgenesh4_pg.C_LG_II001279  625     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13127P091885  fgenesh4_pg.C_LG_II001801  19  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43267P302866  fgenesh4_pg.C_LG_II001866  423     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13182P092270  fgenesh4_pg.C_LG_II002095  252  AT3G11880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G70770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42317.1); contains domain PTHR13448 (PTHR13448) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13249P092738  fgenesh4_pg.C_LG_II002523  41  AT2G46200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39689.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 312  AT1G67623   F‐box family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13273P092910  fgenesh4_pg.C_LG_III000009 227  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13281P092963  fgenesh4_pg.C_LG_III000042 339     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43326P303282  fgenesh4_pg.C_LG_III000196 239     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13353P093470  fgenesh4_pg.C_LG_III000397 78  AT1G56030   MIF4G domain‐containing protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13443P094099  fgenesh4_pg.C_LG_III000864 42  AT5G56730   peptidase M16 family protein / insulinase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 41  AT5G55150   F‐box family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43377P303635  fgenesh4_pg.C_LG_IV000120 614     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43399P303793  fgenesh4_pg.C_LG_IV000364 403     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 24  AT5G38400   unknown protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43459P304209  fgenesh4_pg.C_LG_IV001399 505     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13872P097103  fgenesh4_pg.C_LG_IV001529 598  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13903P097321  fgenesh4_pg.C_LG_IX000137 532  AT1G75860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G20100.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13915P097399  fgenesh4_pg.C_LG_IX000190 1  AT3G17450   hAT dimerisation domain‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13953P097671  fgenesh4_pg.C_LG_IX000476 1  AT2G18260   SYP112 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14049P098337  fgenesh4_pg.C_LG_IX001063 25  AT1G51405   myosin‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 6  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14093P098646  fgenesh4_pg.C_LG_IX001364 2  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 109     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14204P099427  fgenesh4_pg.C_LG_V000483 49  AT2G39340   SAC3/GANP family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43505P304532  fgenesh4_pg.C_LG_V000658 624     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14313P100189  fgenesh4_pg.C_LG_V001181 304  AT5G14270   ATBET9 (ARABIDOPSIS THALIANA BROMODOMAIN AND EXTRATERMINAL DOMAIN PROTEIN 9); DNA binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43533P304731  fgenesh4_pg.C_LG_VI000072 1     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43534P304734  fgenesh4_pg.C_LG_VI000090 662     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43551P304855  fgenesh4_pg.C_LG_VI000712 109  AT3G24255   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G23910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43499.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14540P101774  fgenesh4_pg.C_LG_VI000790 523  AT5G01225   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G09032.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62121.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14637P102456  fgenesh4_pg.C_LG_VI001309 378  AT4G35830   aconitate hydratase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14732P103120  fgenesh4_pg.C_LG_VI001880 96  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  99  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14803P103619  fgenesh4_pg.C_LG_VII000302  17     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14805P103629  fgenesh4_pg.C_LG_VII000307  169  AT5G46730   glycine‐rich protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14895P104265  fgenesh4_pg.C_LG_VII000939  35  AT5G48090   ELP1 (EDM2‐LIKE PROTEIN1); protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15178P106245  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001143  1  AT1G71060   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15190P106327  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001221  62  AT1G14750   SDS (SOLO DANCERS) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15199P106391  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001276  620  AT3G29785   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67882.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15235P106642  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001460  13  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15244P106706  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001510  16  AT1G04500   zinc finger CONSTANS‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15271P106891  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001643  29  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43634P305437  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001696  439     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15308P107150  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001895  1  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15341P107383  fgenesh4_pg.C_LG_X000141  489  AT1G09600   protein kinase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15505P108529  fgenesh4_pg.C_LG_X001199  104  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15593P109150  fgenesh4_pg.C_LG_X001679  303  AT2G40220   SIS5 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 17  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15722P110049  fgenesh4_pg.C_LG_XI000178 61     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15746P110218  fgenesh4_pg.C_LG_XI000333 54  AT3G19070   cell wall protein‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 417     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43781P306467  fgenesh4_pg.C_LG_XI000755 395     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43785P306494  fgenesh4_pg.C_LG_XI000873 407     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15839P110873  fgenesh4_pg.C_LG_XI001134 101  AT5G48050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G34070.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43800P306596  fgenesh4_pg.C_LG_XII000170  596     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15952P111658  fgenesh4_pg.C_LG_XII000484  3  AT3G02550   LBD41 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 41) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43811P306677  fgenesh4_pg.C_LG_XII000533  307     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43817P306719  fgenesh4_pg.C_LG_XII000563  607     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43834P306837  fgenesh4_pg.C_LG_XII000661  7     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43843P306899  fgenesh4_pg.C_LG_XII001089  664     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16079P112553  fgenesh4_pg.C_LG_XII001280  16  AT1G12260   ANAC007 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  7     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16231P113614  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669  130  AT4G02270   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16245P113711  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824  46  AT3G07250   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43870P307086  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001007  517     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16280P113958  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001191  2  AT4G24530   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G65470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to expressed protein [Prunus persica] (GB:ABJ96379.1); similar to 
hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43912P307378  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001358  302     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16325P114273  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000167  297  AT2G26180   IQD6 (IQ‐domain 6); calmodulin binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43952P307659  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000267  448     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43990P307926  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000554  662     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43999P307988  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000641  550  AT4G19610   RNA binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44005P308033  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000880  630     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44006P308039  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000912  19     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16417P114919  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000950  542  AT1G09850   XBCP3 (XYLEM BARK CYSTEINE PEPTIDASE 3); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16523P115657  fgenesh4_pg.C_LG_XV000659  7  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16542P115791  fgenesh4_pg.C_LG_XV000768  7  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16566P115959  fgenesh4_pg.C_LG_XV000928  495  AT2G24840   AGL61; DNA binding / transcription factor 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44043P308301  fgenesh4_pg.C_LG_XV000958  143     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44045P308314  fgenesh4_pg.C_LG_XV000962  5     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16666P116657  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000515  79  AT2G38110   GPAT6 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16675P116724  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000578  581  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44061P308426  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000804  4     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16706P116938  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000854  614  AT5G61940   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44069P308481  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000860  126     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44070P308488  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000886  345     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  443     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44092P308641  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001231  413     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16768P117375  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000071  370     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16769P117380  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000074  394     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16773P117407  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000084  370     



LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44127P308883  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000112  598     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16847P117926  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000119  270  AT1G16180   TMS membrane family protein / tumour differentially expressed (TDE) family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16857P117996  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000196  514     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44137P308955  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000273  515     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44158P309102  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000764  643     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44176P309228  fgenesh4_pg.C_scaffold_10103000001  202     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34655P242580  fgenesh4_pg.C_scaffold_10155000001  22  AT3G21090   ABC transporter family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44187P309306  fgenesh4_pg.C_scaffold_10288000001  611     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44204P309422  fgenesh4_pg.C_scaffold_10566000001  45     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44207P309446  fgenesh4_pg.C_scaffold_10628000001  487     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44209P309457  fgenesh4_pg.C_scaffold_107000006  571     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44228P309590  fgenesh4_pg.C_scaffold_11117000001  670     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44230P309610  fgenesh4_pg.C_scaffold_11136000001  3     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34759P243308  fgenesh4_pg.C_scaffold_11303000001  5     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44241P309683  fgenesh4_pg.C_scaffold_11343000001  552     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44244P309705  fgenesh4_pg.C_scaffold_11410000001  542     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44250P309744  fgenesh4_pg.C_scaffold_11458000001  526     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44277P309936  fgenesh4_pg.C_scaffold_11732000001  152     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34813P243689  fgenesh4_pg.C_scaffold_118000009  1  AT5G46790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17870.1); similar to Streptomyces cyclase/dehydrase family protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65631.1); contains InterPro domain Streptomyces 
cyclase/dehydrase (InterPro:IPR005031) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44287P310005  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000001  568     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44297P310077  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000032  616     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44310P310167  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000008  4     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34857P243999  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000023  1  AT4G03500   ankyrin repeat family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34892P244242  fgenesh4_pg.C_scaffold_121000033  1  AT5G49810   MMT (methionine S‐methyltransferase); S‐adenosylmethionine‐dependent methyltransferase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44344P310402  fgenesh4_pg.C_scaffold_12384000001  664     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44350P310444  fgenesh4_pg.C_scaffold_12475000001  450     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44356P310489  fgenesh4_pg.C_scaffold_12549000001  624  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34952P244658  fgenesh4_pg.C_scaffold_12554000001  2  AT5G46760   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  608  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44393P310747  fgenesh4_pg.C_scaffold_132000046  470     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  625     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44425P310970  fgenesh4_pg.C_scaffold_13534000001  515     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44427P310986  fgenesh4_pg.C_scaffold_13579000001  406     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35134P245937  fgenesh4_pg.C_scaffold_1370000002  521  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35145P246011  fgenesh4_pg.C_scaffold_13781000001  12  AT3G14810   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44457P311196  fgenesh4_pg.C_scaffold_13821000001  427     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44460P311218  fgenesh4_pg.C_scaffold_13963000001  538     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44477P311333  fgenesh4_pg.C_scaffold_1426000001  544     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44480P311360  fgenesh4_pg.C_scaffold_14291000001  329     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  635     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44492P311439  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000042  134     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  484     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  552     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  225  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44518P311620  fgenesh4_pg.C_scaffold_14893000002  58     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44532P311718  fgenesh4_pg.C_scaffold_14986000001  621     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44533P311727  fgenesh4_pg.C_scaffold_150000060  541     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35292P247043  fgenesh4_pg.C_scaffold_15002000001  538  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44541P311784  fgenesh4_pg.C_scaffold_15140000001  43     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  550     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35369P247577  fgenesh4_pg.C_scaffold_1559000001  237  AT5G63020   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  7  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44613P312290  fgenesh4_pg.C_scaffold_1596000001  500     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44614P312296  fgenesh4_pg.C_scaffold_1597000001  205     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  211  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44635P312441  fgenesh4_pg.C_scaffold_16391000001  259     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35532P248723  fgenesh4_pg.C_scaffold_16616000001  612  AT5G47260   ATP binding / GTP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35556P248890  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000039  5  AT1G20920   DEAD box RNA helicase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  442     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35600P249194  fgenesh4_pg.C_scaffold_171000033  456  AT4G25810   XTR6 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44687P312809  fgenesh4_pg.C_scaffold_17101000001  507     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35625P249372  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000002  416  AT4G03060   AOP2 (ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING 2); oxidoreductase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44705P312932  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000015  620     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  256  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44708P312952  fgenesh4_pg.C_scaffold_17347000001  566     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44711P312974  fgenesh4_pg.C_scaffold_17443000001  430     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44713P312989  fgenesh4_pg.C_scaffold_17489000001  305     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35653P249567  fgenesh4_pg.C_scaffold_1770000002  16  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  615     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44732P313119  fgenesh4_pg.C_scaffold_17747000001  265     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35691P249834  fgenesh4_pg.C_scaffold_17951000001  129  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44754P313274  fgenesh4_pg.C_scaffold_1799000001  663     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44761P313323  fgenesh4_pg.C_scaffold_181000030  570     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35711P249973  fgenesh4_pg.C_scaffold_18177000001  2  AT5G55960   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function UPF0118 (InterPro:IPR002549) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44781P313464  fgenesh4_pg.C_scaffold_18470000001  482     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44785P313493  fgenesh4_pg.C_scaffold_1853000001  572     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44790P313526  fgenesh4_pg.C_scaffold_186000020  576     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44791P313536  fgenesh4_pg.C_scaffold_18611000001  577     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35793P250550  fgenesh4_pg.C_scaffold_18879000001  3  AT5G40280   WIG 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44811P313675  fgenesh4_pg.C_scaffold_18904000001  7     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44819P313731  fgenesh4_pg.C_scaffold_19040000001  420     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  399     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35826P250782  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000016  23  AT1G19990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11600.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92449.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  3     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35864P251046  fgenesh4_pg.C_scaffold_1943000001  357  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35866P251061  fgenesh4_pg.C_scaffold_19450000001  637  AT1G13080   CYP71B2 (CYTOCHROME P450 71B2); oxygen binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35884P251187  fgenesh4_pg.C_scaffold_1956000002  114  AT4G25680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49475.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44862P314031  fgenesh4_pg.C_scaffold_1976000001  1     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44895P314259  fgenesh4_pg.C_scaffold_20247000001  400     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44898P314284  fgenesh4_pg.C_scaffold_20311000001  549     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44899P314292  fgenesh4_pg.C_scaffold_20314000001  615     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  542     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44915P314400  fgenesh4_pg.C_scaffold_207000005  621     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44935P314541  fgenesh4_pg.C_scaffold_210000003  266     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44940P314579  fgenesh4_pg.C_scaffold_2109000001  617     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44942P314590  fgenesh4_pg.C_scaffold_21176000001  67     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44951P314652  fgenesh4_pg.C_scaffold_2123000001  1     



LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44957P314694  fgenesh4_pg.C_scaffold_21304000001  643     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36112P252780  fgenesh4_pg.C_scaffold_21606000001  621  AT5G60210   cytoplasmic linker protein‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36113P252787  fgenesh4_pg.C_scaffold_21609000001  101  AT5G09360   LAC14 (laccase 14); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44985P314891  fgenesh4_pg.C_scaffold_2169000001  569     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36140P252980  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000028  347  AT1G70200   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  248     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45010P315065  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000001  557     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36170P253187  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000028  7  AT5G46170   F‐box family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45013P315085  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000029  496     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45019P315128  fgenesh4_pg.C_scaffold_2206000001  482     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36183P253276  fgenesh4_pg.C_scaffold_2211000001  7  AT1G43760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G40390.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA 
polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45047P315326  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000019  8     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45048P315333  fgenesh4_pg.C_scaffold_2283000001  153     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45061P315426  fgenesh4_pg.C_scaffold_2307000003  632     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  384     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45077P315534  fgenesh4_pg.C_scaffold_234000014  542     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45084P315583  fgenesh4_pg.C_scaffold_243000001  547     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45092P315642  fgenesh4_pg.C_scaffold_2439000001  593     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45101P315704  fgenesh4_pg.C_scaffold_246000003  421     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45113P315786  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000008  643     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45125P315870  fgenesh4_pg.C_scaffold_252000024  107     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45142P315990  fgenesh4_pg.C_scaffold_258000008  569     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36311P254177  fgenesh4_pg.C_scaffold_2649000003  573  AT4G28350   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45156P316089  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000004  595     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36369P254583  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000164  6  AT1G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42040.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1262 
(InterPro:IPR010683) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36377P254636  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000268  2  AT3G10040   transcription factor 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36399P254792  fgenesh4_pg.C_scaffold_283000001  408  AT4G34510   KCS2 (3‐ketoacyl‐CoA synthase 2); acyltransferase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36407P254846  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000002  567  AT4G36250   ALDH3F1 (ALDEHYDE DEHYDROGENASE 3F1); 3‐chloroallyl aldehyde dehydrogenase/ aldehyde dehydrogenase (NAD) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  7  AT3G13820   F‐box family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36430P255008  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000074  641  AT4G36380   ROT3 (ROTUNDIFOLIA 3); oxygen binding / steroid hydroxylase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36433P255028  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000106  308  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36495P255464  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000005  236  AT1G01790   KEA1 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45198P316385  fgenesh4_pg.C_scaffold_298000008  313     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45213P316488  fgenesh4_pg.C_scaffold_309000003  447     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36623P256360  fgenesh4_pg.C_scaffold_3467000001  2  AT1G15780   protein binding / transcription cofactor 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45258P316805  fgenesh4_pg.C_scaffold_3526000001  614     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  139     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45277P316939  fgenesh4_pg.C_scaffold_365000001  512     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45294P317058  fgenesh4_pg.C_scaffold_3747000001  641  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45298P317085  fgenesh4_pg.C_scaffold_375000005  555     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45299P317087  fgenesh4_pg.C_scaffold_3753000001  2     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45303P317115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3790000001  639     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  24     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45309P317159  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000002  591     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45319P317230  fgenesh4_pg.C_scaffold_3916000001  549     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45327P317286  fgenesh4_pg.C_scaffold_397000003  175     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45371P317594  fgenesh4_pg.C_scaffold_411000008  336     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36842P257889  fgenesh4_pg.C_scaffold_426000001  342  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36849P257938  fgenesh4_pg.C_scaffold_431000003  151  AT3G49250   similar to ATP binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G24280.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48648.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45421P317943  fgenesh4_pg.C_scaffold_447000001  629     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45424P317963  fgenesh4_pg.C_scaffold_4497000002  552     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36918P258421  fgenesh4_pg.C_scaffold_4659000001  130  AT1G28420   HB‐1 (homeobox‐1); transcription factor 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  600     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36955P258684  fgenesh4_pg.C_scaffold_507000003  598  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36974P258815  fgenesh4_pg.C_scaffold_5236000001  690  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  548  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  501     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45507P318547  fgenesh4_pg.C_scaffold_5408000001  665     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  585     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37006P259038  fgenesh4_pg.C_scaffold_5555000001  114  AT4G02850   phenazine biosynthesis PhzC/PhzF family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  369     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45534P318733  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000102  382     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  2     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37099P259691  fgenesh4_pg.C_scaffold_626000003  526  AT4G03940   unknown protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45578P319044  fgenesh4_pg.C_scaffold_628000003  73     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45579P319051  fgenesh4_pg.C_scaffold_6293000001  513     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37111P259776  fgenesh4_pg.C_scaffold_635000003  548  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45609P319257  fgenesh4_pg.C_scaffold_6454000001  263     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37167P260163  fgenesh4_pg.C_scaffold_6458000001  383  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45613P319291  fgenesh4_pg.C_scaffold_6473000002  595     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  567     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37176P260229  fgenesh4_pg.C_scaffold_6502000001  491  AT1G22120   unknown protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45622P319349  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000059  11     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45644P319508  fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001  294     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37252P260761  fgenesh4_pg.C_scaffold_694000004  573  AT1G61390   S‐locus protein kinase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37297P261074  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000221  313  AT2G15480   UGT73B5 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B5); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45662P319628  fgenesh4_pg.C_scaffold_708000001  30     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37330P261304  fgenesh4_pg.C_scaffold_7209000001  651  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45694P319854  fgenesh4_pg.C_scaffold_7389000001  637     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45701P319905  fgenesh4_pg.C_scaffold_7459000001  10     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45702P319908  fgenesh4_pg.C_scaffold_7460000001  447     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  372  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45720P320035  fgenesh4_pg.C_scaffold_7653000001  683     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37364P261545  fgenesh4_pg.C_scaffold_767000005  692  AT1G71770   PAB5 (POLY(A)‐BINDING PROTEIN); RNA binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37399P261788  fgenesh4_pg.C_scaffold_7945000001  529  AT1G69190   2‐amino‐4‐hydroxy‐6‐hydroxymethyldihydropteridine diphosphokinase/ dihydropteroate synthase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37480P262355  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000113  306  AT4G36020   CSDP1 (COLD SHOCK DOMAIN PROTEIN 1); RNA binding / double‐stranded DNA binding / nucleic acid binding / single‐stranded DNA binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  518  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45820P320735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8756000001  216     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45829P320799  fgenesh4_pg.C_scaffold_8861000001  276     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  685  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37568P262973  fgenesh4_pg.C_scaffold_9297000001  413  AT1G33320   cystathionine gamma‐synthase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45861P321024  fgenesh4_pg.C_scaffold_9358000001  615     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37581P263067  fgenesh4_pg.C_scaffold_9418000001  3     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45902P321312  fgenesh4_pg.C_scaffold_9977000001  231     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45912P321382  fgenesh4_pm.C_LG_I000891 62  AT5G60020   LAC17 (laccase 17); copper ion binding / oxidoreductase 



LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45923P321459  fgenesh4_pm.C_LG_III000673  1  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS17961P125724  fgenesh4_pm.C_LG_XV000143  1  AT2G37360   ABC transporter family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37672P263701  fgenesh4_pm.C_scaffold_142000032  22  AT1G60500   dynamin family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37701P263901  fgenesh4_pm.C_scaffold_166000014  9  AT1G62360   SHL 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18245P127710  grail3.0002010901  400  AT3G54700   carbohydrate transmembrane transporter/ phosphate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18274P127914  grail3.0002043301  20  AT2G32100   OFP16 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18667P130663  grail3.0007009001  60  AT5G21170   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐2 subunit 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18695P130864  grail3.0007031301  21  AT5G11040   similar to hypothetical protein OsI_015984 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94751.1); similar to H0311C03.11 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67557.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO44298.1); contains InterPro domain Transport protein Trs120 (InterPro:IPR013935) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50354P352466  grail3.0008023501  526     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53958P377696  grail3.0008045001  68     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18786P131498  grail3.0009006701  120  AT3G05960   sugar transporter 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18850P131946  grail3.0010009401  170  AT1G65470   FAS1 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46042P322294  grail3.0011030901  371     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53003P371013  grail3.0011036601  175     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19144P134003  grail3.0015024001  302  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19601P137203  grail3.0024036901  308  AT3G57500   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO19376.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20138P140961  grail3.0047028001  2  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46106P322737  grail3.0048000301  2     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20266P141860  grail3.0053010201  564  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20339P142369  grail3.0058011101  5  AT2G01570   RGA1 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38000P265994  grail3.0070002101  593  AT5G64667   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09805.1); similar to 52O08_7 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67553.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  456     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20614P144294  grail3.0085002501  53  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  159  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46159P323111  grail3.0104002301  132     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52648P368525  grail3.0109006901  358     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51327P359276  grail3.0119000601  668     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38148P267031  grail3.0135001001  5  AT2G30580   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  585     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46181P323262  grail3.0150004801  124     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20953P146671  grail3.0209002401  140  AT2G43900   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54674P382710  grail3.0245000301  8     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46210P323468  grail3.0252000901  458     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46211P323476  grail3.0272000101  582     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50573P353999  grail3.0385000201  301     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54975P384815  grail3.0447000401  567     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  511     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38393P268751  grail3.0626000101  9  AT4G39210   APL3 (large subunit of AGP 3) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54102P378707  grail3.0651000101  440     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  443     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38464P269245  grail3.1043000101  3  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38486P269399  grail3.1183000101  591  AT5G66310   kinesin motor family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55328P387283  grail3.13360000101  107     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46250P323746  grail3.16743000201  3     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55351P387449  grail3.17043000101  70     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50691P354828  grail3.17206000201  236     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55355P387476  grail3.17624000101  665     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54654P382570  grail3.2349000201  458     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50530P353699  grail3.2541000301  388     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46262P323830  grail3.2542000101  116     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46267P323869  grail3.3793000201  41     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55396P387759  grail3.3832000101  26     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55397P387772  grail3.3913000201  328     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46269P323881  grail3.3998000101  440     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  584     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  139     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54970P384783  grail3.4425000101  603     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46282P323974  grail3.5371000101  33     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46283P323979  grail3.5371000401  326     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55430P387999  grail3.6296000201  451     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  499     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38849P271938  grail3.8599000101  67     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55451P388149  grail3.8620000101  103     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38867P272064  gw1.1007.6.1  295  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46306P324137  gw1.1025.14.1623     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46309P324163  gw1.10258.1.13     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38923P272459  gw1.1081.8.1  541  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46357P324497  gw1.1128.11.1588     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46369P324582  gw1.1160.2.1  62     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46372P324602  gw1.1164.1.1  400     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46403P324818  gw1.119.37.1  624     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46458P325203  gw1.124.174.1465     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46467P325268  gw1.12421.2.114     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46561P325922  gw1.1349.5.1  64  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39395P275763  gw1.137.136.1290  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39398P275784  gw1.137.197.151  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46604P326223  gw1.137.237.1638     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46609P326260  gw1.1375.1.1  607     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46613P326288  gw1.1394.1.1  620     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46625P326369  gw1.140.347.1319  AT1G30760   FAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46634P326435  gw1.14158.1.1592     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39465P276251  gw1.142.27.1  535  AT4G03540   integral membrane family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46648P326535  gw1.145.1.1  239     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.1362  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46699P326889  gw1.1497.2.1  607     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  268  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46767P327367  gw1.159.30.1  565     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46774P327414  gw1.159.76.1  640     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46784P327485  gw1.16117.4.1280  AT5G15180   peroxidase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46809P327660  gw1.166.1.1  69     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46815P327704  gw1.16697.1.136     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46872P328102  gw1.17214.1.1332     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46881P328162  gw1.17326.1.1565     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46891P328235  gw1.1755.1.1  298     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46899P328290  gw1.1770.1.1  341     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39941P279585  gw1.185.69.1  598  AT5G39190   GLP2A (GERMIN‐LIKE PROTEIN 2A); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 



LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  8  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46970P328788  gw1.190.14.1  641     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46980P328856  gw1.193.107.1559     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40088P280613  gw1.205.68.1  425  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47034P329235  gw1.2058.1.1  101     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40108P280753  gw1.20794.1.1576  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47133P329929  gw1.230.2.1  536     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47137P329955  gw1.2321.5.1  473  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47146P330020  gw1.235.4.1  371     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47157P330095  gw1.240.12.1  324     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40266P281862  gw1.245.3.1  75  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47177P330234  gw1.246.23.1  556     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40320P282234  gw1.2679.5.1  339  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47264P330846  gw1.282.5.1  654     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47306P331136  gw1.309.24.1  645     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47328P331295  gw1.327.5.1  624  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47333P331327  gw1.335.1.1  40     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47340P331377  gw1.341.20.1  51     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47351P331453  gw1.3508.2.1  631     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40639P284468  gw1.351.9.1  613  AT4G36220   FAH1 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47374P331615  gw1.371.1.1  504     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40660P284618  gw1.372.18.1  589  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47406P331838  gw1.390.16.1  444     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47407P331846  gw1.390.17.1  543     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40755P285284  gw1.40.540.1  512  AT4G31940   CYP82C4 (cytochrome P450 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40811P285674  gw1.403.6.1  3  AT4G33495   RPD1 (ROOT PRIMORDIUM DEFECTIVE 1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47463P332240  gw1.41.620.1  401     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47489P332420  gw1.4269.1.1  464     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40926P286476  gw1.436.1.1  208  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40928P286490  gw1.436.18.1  235  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40930P286505  gw1.438.1.1  360  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47518P332622  gw1.44.601.1  539     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47534P332735  gw1.447.1.1  687     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47535P332743  gw1.4476.1.1  622     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41006P287042  gw1.449.6.1  561  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47580P333057  gw1.511.3.1  280     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47596P333161  gw1.538.1.1  598     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47604P333218  gw1.5562.1.1  533     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47628P333385  gw1.57.304.1  556     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47643P333489  gw1.573.3.1  550     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41228P288593  gw1.64.49.1  622  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  624  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47713P333980  gw1.66.823.1  648     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47721P334038  gw1.6716.1.1  135     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47784P334479  gw1.7565.1.1  502     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47826P334771  gw1.7932.1.1  519     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47851P334950  gw1.8224.1.1  539     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47860P335008  gw1.8324.2.1  262     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47866P335049  gw1.843.1.1  505     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41619P291332  gw1.8777.2.1  259  AT5G43370   PHT2 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47927P335478  gw1.903.1.1  395     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41657P291595  gw1.906.3.1  424  AT4G32650   ATKC1 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47958P335693  gw1.952.1.1  4  AT3G25830   ATTPS‐CIN (TERPENE SYNTHASE‐LIKE SEQUENCE‐1 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47990P335922  gw1.994.8.1  584     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47992P335935  gw1.998.1.1  412     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21062P147432  gw1.I.2062.1  37  AT5G49700   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21073P147510  gw1.I.2183.1  277  AT5G58580   ATL63; protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48031P336209  gw1.I.238.1  531     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  513     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21163P148137  gw1.I.3142.1  9  AT1G27290   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95086.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21213P148491  gw1.I.3529.1  303  AT3G55570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41761.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69142.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21359P149509  gw1.I.502.1  124  AT1G52560   26.5 kDa class I small heat shock protein‐like (HSP26.5‐P) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48207P337436  gw1.I.7423.1  534     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21756P152291  gw1.I.8997.1  31  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21832P152820  gw1.I.9674.1  132  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48248P337724  gw1.I.9793.1  489     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21930P153508  gw1.II.1468.1  465  AT5G52010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48285P337984  gw1.II.2743.1  482  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48286P337989  gw1.II.2744.1  636  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48295P338054  gw1.II.3077.1  541  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22228P155594  gw1.II.3876.1  31  AT1G47655   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22264P155844  gw1.II.4141.1  1  AT4G37750   CKC 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  172     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22325P156270  gw1.II.735.1  14  AT4G01570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22374P156615  gw1.III.1024.1 2  AT1G12380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49735.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79336.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO16969.1); contains InterPro domain Actin‐binding FH2 (InterPro:IPR015425) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22378P156641  gw1.III.1044.1 6  AT2G35540   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22410P156868  gw1.III.1280.1 263  AT3G06470   GNS1/SUR4 membrane family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48356P338484  gw1.III.1809.1 656     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48369P338572  gw1.III.2091.1 65     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22529P157697  gw1.III.2120.1 19  AT4G23030   MATE efflux protein‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22541P157785  gw1.III.2187.1 630  AT2G43580   chitinase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22550P157845  gw1.III.2224.1 409  AT3G13840   scarecrow transcription factor family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22745P159212  gw1.IV.1262.1 8  AT1G21740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81539.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22753P159267  gw1.IV.1348.1 193  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS23642P165489  gw1.V.227.1  28  AT1G21340   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48708P340949  gw1.V.4301.1  571     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  504  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24041P168284  gw1.VI.1279.1 25  AT2G41660   MIZ1 (MIZU‐KUSSEI 1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24269P169877  gw1.VI.400.1  47  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24379P170648  gw1.VII.1008.1  1  AT5G03760   ATCSLA9 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24426P170979  gw1.VII.1454.1  6  AT4G33440   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  529  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  621  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48890P342219  gw1.VII.2362.1  423     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48919P342425  gw1.VII.2917.1  565  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 



LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48938P342556  gw1.VII.3662.1  550  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24738P173161  gw1.VIII.1065.1  34  AT2G39020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24862P174033  gw1.VIII.1992.1  2  AT4G14465   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48984P342879  gw1.VIII.2457.1  655     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24958P174703  gw1.VIII.2762.1  4  AT5G15110   pectate lyase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25121P175844  gw1.VIII.996.1 438  AT1G69560   MYB105 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25204P176422  gw1.X.185.1  124  AT1G68460   ATIPT1 (ISOPENTENYLTRANSFERASE 1); adenylate dimethylallyltransferase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  316  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25394P177757  gw1.X.372.1  4  AT3G25700   chloroplast nucleoid DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49064P343436  gw1.X.3857.1  11     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  1  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  614     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49129P343892  gw1.X.534.1  477  AT5G49330   AtMYB111 (myb domain protein 111); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49184P344278  gw1.XI.1582.1 403     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49199P344383  gw1.XI.178.1  683     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49229P344595  gw1.XI.228.1  472  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25861P181027  gw1.XI.3096.1 56  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49287P345000  gw1.XI.3128.1 574     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49333P345324  gw1.XII.1357.1  12  AT3G16180   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26334P184334  gw1.XIII.1821.1  602  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26335P184345  gw1.XIII.1835.1  498  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26336P184350  gw1.XIII.1839.1  600  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  517  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49410P345857  gw1.XIII.2254.1  538     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  421     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26446P185121  gw1.XIII.2915.1  17  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26528P185690  gw1.XIII.62.1  343  AT1G27410   DNA cross‐link repair protein‐related 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26706P186938  gw1.XIV.2418.1  99  AT1G02730   ATCSLD5 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49503P346511  gw1.XIV.304.1 680     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49510P346561  gw1.XIV.337.1 355     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49530P346697  gw1.XIV.378.1 88     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 5  AT1G03470   kinase interacting family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26874P188117  gw1.XIV.4244.1  367  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49558P346894  gw1.XIV.4286.1  180  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49559P346901  gw1.XIV.4293.1  161  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26879P188147  gw1.XIV.4318.1  2  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26894P188252  gw1.XIV.670.1 31  AT1G78110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61735.1) 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49579P347043  gw1.XIX.1044.1  366     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49609P347254  gw1.XIX.1422.1  525     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27048P189332  gw1.XIX.2318.1  13  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49647P347517  gw1.XIX.2399.1  456     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49661P347620  gw1.XIX.27.1  587     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49689P347814  gw1.XIX.471.1 656     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27142P189991  gw1.XIX.765.1 76  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49712P347975  gw1.XIX.907.1 551     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27289P191017  gw1.XV.2316.1  518  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27306P191138  gw1.XV.2531.1  5  AT5G61750   cupin family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27390P191726  gw1.XV.3364.1  293  AT4G25590   ADF7 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 7); actin binding 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49785P348488  gw1.XV.754.1  397     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 566     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27565P192954  gw1.XVI.2146.1  79  AT5G06470   glutaredoxin family protein 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49853P348963  gw1.XVI.2951.1  182     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49882P349164  gw1.XVI.3228.1  596     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49901P349299  gw1.XVI.3841.1  140     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49902P349303  gw1.XVI.3842.1  432     
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27824P194762  gw1.XVII.278.1  368  AT1G28220   ATPUP3 (Arabidopsis thaliana purine permease 3); purine transmembrane transporter 
LF  LF1456  1456  14  6  27.6748  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27922P195454  gw1.XVIII.1235.1  609  AT1G52190   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28866P202059  estExt_fgenesh4_pg.C_2630010  1  AT3G50890   ATHB28 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 28); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29061P203423  estExt_fgenesh4_pg.C_770103  82  AT5G49120   senescence‐associated protein‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  3  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29224P204565  estExt_fgenesh4_pm.C_400006  2  AT4G16520   ATG8F (AUTOPHAGY 8F); microtubule binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41905P293329  estExt_fgenesh4_pm.C_400096  465  AT2G26560   PLA2A 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04172P029199  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0449  64  AT1G14980   CPN10 (CHAPERONIN 10) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28224P197566  estExt_Genewise1_v1.C_1180106  211  AT1G32450   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00138P000963  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I7229  17  AT3G57670   NTT (NO TRANSMITTING TRACT); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  158  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00763P005340  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1197  75  AT2G38540   ATLTP1 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS01152P008061  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X6048  269  AT1G17235   RTFL11 (ROTUNDIFOLIA LIKE 11) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04975P034821  eugene3.00002454  1  AT3G25500   AHF1 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53985P377886  eugene3.00010312  490     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05252P036762  eugene3.00011125  81  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05278P036942  eugene3.00011304  514  AT1G60640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68771.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93752.1); contains domain C2H2 and C2HC 
zinc fingers (SSF57667) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05437P038059  eugene3.00012440  1  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41991P293932  eugene3.00012562  202     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41993P293945  eugene3.00012622  230     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05504P038528  eugene3.00012815  102     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05529P038698  eugene3.00012980  526  AT5G62880   ATRAC10 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53760P376311  eugene3.00012988  475     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05609P039260  eugene3.00020250  231  AT1G75640   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05705P039930  eugene3.00020682  626  AT1G21460   nodulin MtN3 family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53688P375808  eugene3.00021288  4     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05860P041020  eugene3.00021328  584  AT3G09510   nucleic acid binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42025P294172  eugene3.00021694  29     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53561P374914  eugene3.00030003  366     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06182P043269  eugene3.00030830  4  AT4G17260   L‐lactate dehydrogenase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06194P043354  eugene3.00030892  480  AT4G22810   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06281P043967  eugene3.00031301  465  AT1G28160   ethylene‐responsive element‐binding family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06395P044760  eugene3.00031688  135  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42054P294377  eugene3.00031696  13     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53427P373977  eugene3.00031918  334     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06606P046237  eugene3.00040730  531  AT5G19820   EMB2734 (EMBRYO DEFECTIVE 2734); lyase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42081P294563  eugene3.00041103  428     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06798P047585  eugene3.00050186  311  AT5G06920   FLA21 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 21 PRECURSOR) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53271P372890  eugene3.00050491  56     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42092P294641  eugene3.00050654  356     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06971P048796  eugene3.00050963  98  AT1G21326   VQ motif‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07118P049821  eugene3.00051588  566  AT4G29360   glycosyl hydrolase family 17 protein 



LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42108P294753  eugene3.00060003  3     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07221P050542  eugene3.00060338  339     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07466P052258  eugene3.00061239  1  AT5G35110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46490.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80242.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07506P052540  eugene3.00061416  1  AT3G11591   unknown protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07524P052663  eugene3.00061480  74  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42136P294951  eugene3.00070422  603     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07813P054688  eugene3.00070621  609  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  580  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07947P055625  eugene3.00080037  26  AT5G65720   NIFS1 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08100P056698  eugene3.00080557  374  AT5G59720   HSP18.2 (HEAT SHOCK PROTEIN 18.2) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08168P057172  eugene3.00080894  389  AT1G10380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G17350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40998.1); contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08218P057526  eugene3.00081129  392  AT1G68480   JAG (JAGGED); nucleic acid binding / zinc ion binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08284P057983  eugene3.00081443  645  AT1G05420   OFP12 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08381P058665  eugene3.00081917  539  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08464P059244  eugene3.00090306  65  AT5G03890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10120.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62766.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08643P060499  eugene3.00091141  33  AT3G57270   BG1 (BETA‐1 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08729P061098  eugene3.00091625  402  AT3G56040   similar to hypothetical protein OsJ_018104 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ34621.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60362.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41406.1); 
contains domain Nucleotide‐diphospho‐sugar transferases (SSF53448); contains domain no description (G3DSA:3.90.550.10) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42193P295345  eugene3.00100172  551     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08867P062063  eugene3.00100798  624  AT4G14860   ATOFP11 (Arabidopsis thaliana ovate family protein 11) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08873P062105  eugene3.00100833  81  AT3G05980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19340.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75979.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08969P062777  eugene3.00101244  40  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09220P064537  eugene3.00110032  196  AT5G45480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45470.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  12  AT2G27430   binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09484P066385  eugene3.00111122  2  AT4G27060   SPR2 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09716P068007  eugene3.00120494  51  AT5G23100   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G25640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67994.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42272P295899  eugene3.00120641  443     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42284P295985  eugene3.00130353  562     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10294P072057  eugene3.00130976  279  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52282P365963  eugene3.00131064  49     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10466P073259  eugene3.00140169  3  AT1G58250   SAB (SABRE) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10487P073403  eugene3.00140262  66  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10574P074018  eugene3.00140613  243  AT1G08260   POL2A 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10686P074800  eugene3.00140965  1  AT3G45590   ATSEN1 (SPLICING ENDONUCLEASE 1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42329P296298  eugene3.00141315  111     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52081P364560  eugene3.00150444  30     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10941P076586  eugene3.00150479  276  AT4G12650   endomembrane protein 70 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11051P077353  eugene3.00150914  79  AT2G35160   SUVH5 (SU(VAR)3‐9 HOMOLOG 5) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11067P077465  eugene3.00150977  91  AT4G19830   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11160P078120  eugene3.00160031  5  AT4G17240   similar to hypothetical protein 31.t00013 [Brassica oleracea] (GB:ABD65111.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42378P296644  eugene3.00160059  331     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42395P296764  eugene3.00160984  451     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11576P081029  eugene3.00170081  4     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51880P363149  eugene3.00170228  157     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51858P362999  eugene3.00170387  171     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51823P362750  eugene3.00180076  545     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51820P362731  eugene3.00180083  379     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51819P362724  eugene3.00180084  540     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51795P362554  eugene3.00180224  388     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11792P082540  eugene3.00180605  512  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  509  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11823P082757  eugene3.00180718  296  AT2G35010   ATO1 (ARABIDOPSIS THIOREDOXIN O1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42434P297035  eugene3.00190110  582     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42436P297047  eugene3.00190115  540     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42437P297056  eugene3.00190116  586     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42443P297098  eugene3.00190178  531     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42472P297300  eugene3.00191030  409     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29461P206221  eugene3.00290187  8  AT4G17810   nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  305  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29580P207058  eugene3.00400252  12  AT4G15890   binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51545P360806  eugene3.00440166  241     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29760P208316  eugene3.00440261  103  AT4G00890   proline‐rich family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51439P360066  eugene3.00820090  279     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51384P359679  eugene3.00880112  326     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30239P211669  eugene3.01170002  623  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30277P211933  eugene3.01180059  15  AT1G08070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42582P298072  eugene3.01320040  287     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51203P358411  eugene3.01370056  560     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30636P214452  eugene3.01370085  267  AT3G18990   VRN1 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51187P358300  eugene3.01400093  178     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30685P214792  eugene3.01420081  515  AT5G11180   ATGLR2.6 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51146P358012  eugene3.01490021  461     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30764P215346  eugene3.01490044  6  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42615P298303  eugene3.01500026  588     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51128P357885  eugene3.01500068  557     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30785P215493  eugene3.01500080  6  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30811P215672  eugene3.01530019  424  AT5G58520   protein kinase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42630P298404  eugene3.01570011  66     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51028P357187  eugene3.01680051  442     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51013P357084  eugene3.01700062  45     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50957P356688  eugene3.01800034  173     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54501P381495  eugene3.01960002  472     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  587     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54568P381964  eugene3.02130006  421     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42715P299003  eugene3.02140013  550     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  9  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42719P299031  eugene3.02170004  395     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42720P299039  eugene3.02170005  114     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42721P299041  eugene3.02170006  450     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  280     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54016P378102  eugene3.02250007  386     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54637P382448  eugene3.02280023  325     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54144P378995  eugene3.02290005  416     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54643P382490  eugene3.02300006  482     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  449     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31320P219236  eugene3.02430009  203  AT3G43480   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G43470.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  576     



LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42742P299191  eugene3.02460008  61     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42756P299288  eugene3.02640005  476     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  296  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31472P220300  eugene3.03410001  607  AT3G07040   RPM1 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  521     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42792P299539  eugene3.03440006  520     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31499P220490  eugene3.03720001  636  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31500P220500  eugene3.03720002  618  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31501P220504  eugene3.03720004  463  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31506P220542  eugene3.03760001  12     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31508P220550  eugene3.03780002  376  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31561P220926  eugene3.04100002  266  AT2G24690   transcriptional factor B3 family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  454     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31572P221002  eugene3.04250002  30  AT2G19620   Ndr family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54088P378606  eugene3.04760001  341     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31622P221352  eugene3.05070002  14  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42824P299763  eugene3.05200002  402     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55074P385511  eugene3.05730006  569     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31653P221566  eugene3.05850001  73  AT3G60120   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42831P299817  eugene3.06080003  629     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55092P385633  eugene3.06140003  626     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54095P378656  eugene3.06290001  465     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55118P385819  eugene3.06450004  531     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42843P299896  eugene3.07360002  354     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42855P299982  eugene3.08680001  586     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55274P386909  eugene3.09370001  237     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55276P386921  eugene3.09420002  163     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31945P223614  eugene3.09770002  165  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54186P379294  eugene3.10210002  585     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42883P300176  eugene3.10930001  11  AT1G67020   unknown protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  25     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32160P225114  eugene3.115140001  409  AT4G18160   KCO6 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32223P225556  eugene3.120300001  243  AT1G49040   SCD1 (STOMATAL CYTOKINESIS‐DEFECTIVE 1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32370P226584  eugene3.131390001  4     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42901P300303  eugene3.13320002  283     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  545     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42907P300346  eugene3.13940001  444     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  447  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42909P300361  eugene3.14260001  613     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32536P227752  eugene3.14490002  10     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42913P300386  eugene3.14730001  488     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32661P228625  eugene3.15460003  143  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50453P353158  eugene3.156020001  80     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32693P228849  eugene3.156720001  1  AT4G18260   cytochrome B561‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32845P229914  eugene3.16960005  1  AT1G76810   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32860P230017  eugene3.170240001  514  AT5G42950   GYF domain‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32862P230031  eugene3.170780001  2  AT3G60370   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50467P353260  eugene3.172110001  508     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54458P381196  eugene3.183090001  497     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54465P381244  eugene3.18580001  104     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42951P300656  eugene3.18810001  588     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54472P381295  eugene3.188330001  432     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50481P353354  eugene3.19000002  15     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33127P231884  eugene3.198220001  91  AT1G21280   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81001.1); contains InterPro domain Retrotransposon gag protein (InterPro:IPR005162) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42953P300667  eugene3.199280001  17     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  12     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54532P381712  eugene3.20240002  1     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50492P353435  eugene3.205170001  492     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33286P233001  eugene3.215590001  349  AT1G21640   NADK2 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42959P300712  eugene3.216000001  542     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33376P233629  eugene3.23280001  9  AT5G06570   hydrolase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  6  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33710P235968  eugene3.30070001  564  AT4G02720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22538.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ68232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF926 
(InterPro:IPR009269) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42981P300866  eugene3.36280001  504     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42984P300887  eugene3.36590001  612     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42988P300911  eugene3.37000001  107     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34056P238386  eugene3.37380001  98     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54873P384104  eugene3.37400001  440     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43004P301028  eugene3.42260001  52     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43007P301048  eugene3.42720001  397     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34138P238964  eugene3.44060001  129  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34139P238970  eugene3.44060002  561  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50597P354172  eugene3.47080001  359     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43025P301173  eugene3.49930001  525     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34213P239486  eugene3.51340001  108  AT2G17720   oxidoreductase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43032P301218  eugene3.53150001  300     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55059P385404  eugene3.54440001  531     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34296P240072  eugene3.58420001  223  AT4G35790   ATPLDDELTA 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34328P240294  eugene3.61940001  230  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34348P240436  eugene3.63730001  1  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34358P240500  eugene3.64350001  557  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34537P241758  eugene3.86590001  51  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34546P241822  eugene3.87550001  104     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55251P386747  eugene3.88010001  1     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34620P242336  eugene3.95200001  240  AT2G28490   cupin family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53949P377630  fgenesh1_pg.C_LG_I001082  554     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50347P352420  fgenesh1_pg.C_LG_I001300  513     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53859P377000  fgenesh1_pg.C_LG_I001918  14     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50331P352307  fgenesh1_pg.C_LG_I003237  460     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53606P375230  fgenesh1_pg.C_LG_II002131  475     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50324P352258  fgenesh1_pg.C_LG_II002146  543     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53545P374808  fgenesh1_pg.C_LG_III000081 435     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53534P374725  fgenesh1_pg.C_LG_III000148 539     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 603     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53494P374448  fgenesh1_pg.C_LG_III000461 1     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50305P352123  fgenesh1_pg.C_LG_IV000889 563     



LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53293P373039  fgenesh1_pg.C_LG_IV001384 27     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52824P369755  fgenesh1_pg.C_LG_IX001224 313     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52822P369747  fgenesh1_pg.C_LG_IX001293 418     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50291P352029  fgenesh1_pg.C_LG_VI000109 280     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53154P372069  fgenesh1_pg.C_LG_VI000129 484     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53056P371380  fgenesh1_pg.C_LG_VI001905 200     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53008P371048  fgenesh1_pg.C_LG_VII000768  533     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52964P370737  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000072  1     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52913P370382  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001241  298     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52789P369513  fgenesh1_pg.C_LG_X000024  383     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52732P369116  fgenesh1_pg.C_LG_X000329  1     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52660P368610  fgenesh1_pg.C_LG_X002297  7     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52645P368502  fgenesh1_pg.C_LG_XI000144 113     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52550P367840  fgenesh1_pg.C_LG_XI001146 617     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50239P351664  fgenesh1_pg.C_LG_XII000551  255     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  494     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52292P366033  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001018  9     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52234P365628  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000023  341     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52196P365365  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  529     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  341     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52179P365241  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001250  3     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51719P362022  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000173  28     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51711P361968  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000232  282     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51677P361728  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000514  231     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  531     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52095P364653  fgenesh1_pg.C_LG_XV000277  73     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52084P364580  fgenesh1_pg.C_LG_XV000385  435     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  461     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51951P363648  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000969  15     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51861P363019  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000397  597     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51826P362774  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000082  3     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51797P362568  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000222  517     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51762P362321  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000617  450     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50669P354670  fgenesh1_pg.C_scaffold_10036000001  541     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54178P379239  fgenesh1_pg.C_scaffold_1009000003  421     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  362     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55473P388302  fgenesh1_pg.C_scaffold_1098000002  155     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50812P355672  fgenesh1_pg.C_scaffold_10985000001  536     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55714P389986  fgenesh1_pg.C_scaffold_11227000001  520     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50817P355709  fgenesh1_pg.C_scaffold_11572000001  345     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51347P359417  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000035  284     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51346P359412  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000054  593     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51307P359136  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000040  530     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51304P359118  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000100  469     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55727P390076  fgenesh1_pg.C_scaffold_12891000001  564     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55730P390100  fgenesh1_pg.C_scaffold_13073000001  447     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55487P388400  fgenesh1_pg.C_scaffold_1322000001  269     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55733P390119  fgenesh1_pg.C_scaffold_13358000001  604     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51200P358393  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000059  125     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50114P350787  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000086  405     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50820P355728  fgenesh1_pg.C_scaffold_13706000001  418     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  278     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54169P379170  fgenesh1_pg.C_scaffold_1432000001  597     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51162P358125  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000060  552     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50826P355772  fgenesh1_pg.C_scaffold_14817000001  485     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55746P390212  fgenesh1_pg.C_scaffold_14862000001  291     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51151P358047  fgenesh1_pg.C_scaffold_149000003  441     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55748P390223  fgenesh1_pg.C_scaffold_15003000001  585     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55749P390232  fgenesh1_pg.C_scaffold_15135000001  563     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51125P357865  fgenesh1_pg.C_scaffold_152000046  116     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55750P390243  fgenesh1_pg.C_scaffold_15464000001  135     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51122P357843  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000061  34     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  479     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54389P380714  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000019  548     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55347P387421  fgenesh1_pg.C_scaffold_1645000001  567     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55503P388513  fgenesh1_pg.C_scaffold_1657000001  245     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51005P357026  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000010  542     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  567     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50983P356870  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000015  356     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50087P350601  fgenesh1_pg.C_scaffold_182000011  503     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54459P381205  fgenesh1_pg.C_scaffold_1830000001  221     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  502     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50914P356386  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000017  497     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55511P388568  fgenesh1_pg.C_scaffold_1924000001  554     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50836P355839  fgenesh1_pg.C_scaffold_19499000001  535     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50883P356168  fgenesh1_pg.C_scaffold_200000007  610     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55777P390427  fgenesh1_pg.C_scaffold_20074000001  5     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50074P350508  fgenesh1_pg.C_scaffold_202000034  439     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50872P356094  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000013  178     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50840P355873  fgenesh1_pg.C_scaffold_20594000001  535     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54553P381861  fgenesh1_pg.C_scaffold_2091000002  592     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54555P381878  fgenesh1_pg.C_scaffold_2092000002  389     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50846P355909  fgenesh1_pg.C_scaffold_215000003  584     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54601P382195  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000011  512     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54603P382211  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000017  25     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54605P382224  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000020  658     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54612P382275  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000014  650     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54613P382279  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000016  442     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50519P353621  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000004  494     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54153P379058  fgenesh1_pg.C_scaffold_239000016  570     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54672P382695  fgenesh1_pg.C_scaffold_2459000001  531     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55528P388687  fgenesh1_pg.C_scaffold_2546000001  62     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54052P378354  fgenesh1_pg.C_scaffold_258000009  171     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54055P378373  fgenesh1_pg.C_scaffold_262000002  278     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54719P383026  fgenesh1_pg.C_scaffold_269000012  508     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54158P379094  fgenesh1_pg.C_scaffold_296000004  82     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54159P379100  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000001  621     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54854P383970  fgenesh1_pg.C_scaffold_363000001  522     



LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54894P384247  fgenesh1_pg.C_scaffold_390000006  472     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51598P361177  fgenesh1_pg.C_scaffold_40000218  515     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54910P384359  fgenesh1_pg.C_scaffold_4044000001  538     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51583P361073  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000164  564     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55569P388974  fgenesh1_pg.C_scaffold_4140000001  427     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54939P384561  fgenesh1_pg.C_scaffold_4287000001  214     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54952P384654  fgenesh1_pg.C_scaffold_431000002  482     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54977P384826  fgenesh1_pg.C_scaffold_451000002  80     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50777P355429  fgenesh1_pg.C_scaffold_4690000001  205     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55415P387898  fgenesh1_pg.C_scaffold_4838000001  543     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55011P385067  fgenesh1_pg.C_scaffold_484000002  70     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55416P387903  fgenesh1_pg.C_scaffold_4841000001  367     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50780P355450  fgenesh1_pg.C_scaffold_5044000001  633     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55040P385270  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000001  492     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  452     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55610P389259  fgenesh1_pg.C_scaffold_5274000001  571     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55611P389265  fgenesh1_pg.C_scaffold_5281000001  352     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55612P389275  fgenesh1_pg.C_scaffold_5367000001  317     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55613P389281  fgenesh1_pg.C_scaffold_5383000001  588     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55065P385443  fgenesh1_pg.C_scaffold_556000004  66     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55629P389392  fgenesh1_pg.C_scaffold_5896000001  502     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54093P378641  fgenesh1_pg.C_scaffold_616000005  542     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55640P389470  fgenesh1_pg.C_scaffold_6396000001  543     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55112P385774  fgenesh1_pg.C_scaffold_641000003  3     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55125P385864  fgenesh1_pg.C_scaffold_6612000002  19     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55142P385987  fgenesh1_pg.C_scaffold_691000004  464     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55663P389630  fgenesh1_pg.C_scaffold_7250000001  111     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55664P389639  fgenesh1_pg.C_scaffold_7274000001  348     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55669P389672  fgenesh1_pg.C_scaffold_7558000001  18     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55468P388266  fgenesh1_pg.C_scaffold_758000002  508     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51488P360403  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000022  362     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50801P355598  fgenesh1_pg.C_scaffold_7769000001  592     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55673P389701  fgenesh1_pg.C_scaffold_7808000001  617     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55234P386629  fgenesh1_pg.C_scaffold_851000002  489     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50811P355667  fgenesh1_pg.C_scaffold_9498000001  538     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55458P388197  fgenesh1_pg.C_scaffold_9507000001  518     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55696P389860  fgenesh1_pg.C_scaffold_9523000001  535     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55281P386959  fgenesh1_pg.C_scaffold_955000001  500     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55700P389892  fgenesh1_pg.C_scaffold_9722000001  6     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55298P387073  fgenesh1_pg.C_scaffold_989000001  12     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53350P373440  fgenesh1_pm.C_LG_IV000250  245     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53234P372628  fgenesh1_pm.C_LG_V000242 143     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52754P369269  fgenesh1_pm.C_LG_X000060 538     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51342P359381  fgenesh1_pm.C_scaffold_117000015  489     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51225P358564  fgenesh1_pm.C_scaffold_134000007  393     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51144P357999  fgenesh1_pm.C_scaffold_149000005  135     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  396     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54493P381442  fgenesh1_pm.C_scaffold_195000001  503     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54906P384329  fgenesh1_pm.C_scaffold_4032000001  332     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54944P384595  fgenesh1_pm.C_scaffold_429000003  390     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55203P386408  fgenesh1_pm.C_scaffold_787000001  537     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12310P086166  fgenesh4_pg.C_LG_I000429  537  AT3G46440   UXS5 (UDP‐Xyl synthase 5); catalytic 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12363P086536  fgenesh4_pg.C_LG_I000751  14  AT1G34070   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G48050.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  262  AT1G58025   DNA binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43122P301848  fgenesh4_pg.C_LG_I001329  561     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43126P301882  fgenesh4_pg.C_LG_I001356  508     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43127P301886  fgenesh4_pg.C_LG_I001357  499     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12496P087470  fgenesh4_pg.C_LG_I001566  5  AT2G27260   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79941.1); contains InterPro domain Harpin‐induced 1 (InterPro:IPR010847) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12515P087600  fgenesh4_pg.C_LG_I001657  524  AT5G41240   ATGSTT2 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12635P088441  fgenesh4_pg.C_LG_I002379  15  AT5G14010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43171P302195  fgenesh4_pg.C_LG_I002542  101     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12697P088877  fgenesh4_pg.C_LG_I002741  207  AT2G33160   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12732P089122  fgenesh4_pg.C_LG_I002876  450  AT3G16400   ATMLP‐470 (MYROSINASE‐BINDING PROTEIN‐LIKE PROTEIN‐470) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43195P302362  fgenesh4_pg.C_LG_I003060  391     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43203P302421  fgenesh4_pg.C_LG_I003127  290     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12860P090016  fgenesh4_pg.C_LG_II000262  57  AT1G75520   SRS5 (SHI‐RELATED SEQUENCE 5) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12864P090043  fgenesh4_pg.C_LG_II000282  110  AT1G45110   tetrapyrrole methylase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43252P302763  fgenesh4_pg.C_LG_II001279  595     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13127P091885  fgenesh4_pg.C_LG_II001801  18  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43267P302866  fgenesh4_pg.C_LG_II001866  401     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13182P092270  fgenesh4_pg.C_LG_II002095  240  AT3G11880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G70770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42317.1); contains domain PTHR13448 (PTHR13448) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13249P092738  fgenesh4_pg.C_LG_II002523  40  AT2G46200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39689.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 302  AT1G67623   F‐box family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13273P092910  fgenesh4_pg.C_LG_III000009 214  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13281P092963  fgenesh4_pg.C_LG_III000042 330     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43326P303282  fgenesh4_pg.C_LG_III000196 224     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13353P093470  fgenesh4_pg.C_LG_III000397 74  AT1G56030   MIF4G domain‐containing protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13443P094099  fgenesh4_pg.C_LG_III000864 40  AT5G56730   peptidase M16 family protein / insulinase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 37  AT5G55150   F‐box family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43377P303635  fgenesh4_pg.C_LG_IV000120 582     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43399P303793  fgenesh4_pg.C_LG_IV000364 379     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 24  AT5G38400   unknown protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43459P304209  fgenesh4_pg.C_LG_IV001399 484     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13872P097103  fgenesh4_pg.C_LG_IV001529 574  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13915P097399  fgenesh4_pg.C_LG_IX000190 1  AT3G17450   hAT dimerisation domain‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13953P097671  fgenesh4_pg.C_LG_IX000476 1  AT2G18260   SYP112 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14049P098337  fgenesh4_pg.C_LG_IX001063 22  AT1G51405   myosin‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 4  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14093P098646  fgenesh4_pg.C_LG_IX001364 2  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 105     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14204P099427  fgenesh4_pg.C_LG_V000483 46  AT2G39340   SAC3/GANP family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43505P304532  fgenesh4_pg.C_LG_V000658 589     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14313P100189  fgenesh4_pg.C_LG_V001181 291  AT5G14270   ATBET9 (ARABIDOPSIS THALIANA BROMODOMAIN AND EXTRATERMINAL DOMAIN PROTEIN 9); DNA binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43533P304731  fgenesh4_pg.C_LG_VI000072 1     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43534P304734  fgenesh4_pg.C_LG_VI000090 627     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14540P101774  fgenesh4_pg.C_LG_VI000790 503  AT5G01225   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G09032.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62121.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14637P102456  fgenesh4_pg.C_LG_VI001309 360  AT4G35830   aconitate hydratase 



LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14732P103120  fgenesh4_pg.C_LG_VI001880 90  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  97  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14803P103619  fgenesh4_pg.C_LG_VII000302  15     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14805P103629  fgenesh4_pg.C_LG_VII000307  159  AT5G46730   glycine‐rich protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14895P104265  fgenesh4_pg.C_LG_VII000939  34  AT5G48090   ELP1 (EDM2‐LIKE PROTEIN1); protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15178P106245  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001143  1  AT1G71060   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15190P106327  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001221  61  AT1G14750   SDS (SOLO DANCERS) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15199P106391  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001276  592  AT3G29785   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67882.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15235P106642  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001460  13  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15244P106706  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001510  15  AT1G04500   zinc finger CONSTANS‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15271P106891  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001643  29  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43634P305437  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001696  420     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15308P107150  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001895  1  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15341P107383  fgenesh4_pg.C_LG_X000141  466  AT1G09600   protein kinase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15505P108529  fgenesh4_pg.C_LG_X001199  105  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15593P109150  fgenesh4_pg.C_LG_X001679  294  AT2G40220   SIS5 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 16  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15722P110049  fgenesh4_pg.C_LG_XI000178 61     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15746P110218  fgenesh4_pg.C_LG_XI000333 50  AT3G19070   cell wall protein‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 401     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 42  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); 
contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43781P306467  fgenesh4_pg.C_LG_XI000755 372     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43785P306494  fgenesh4_pg.C_LG_XI000873 386     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15839P110873  fgenesh4_pg.C_LG_XI001134 95  AT5G48050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G34070.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43800P306596  fgenesh4_pg.C_LG_XII000170  565     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15952P111658  fgenesh4_pg.C_LG_XII000484  3  AT3G02550   LBD41 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 41) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43811P306677  fgenesh4_pg.C_LG_XII000533  289     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43817P306719  fgenesh4_pg.C_LG_XII000563  577     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43834P306837  fgenesh4_pg.C_LG_XII000661  7     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43843P306899  fgenesh4_pg.C_LG_XII001089  632     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16079P112553  fgenesh4_pg.C_LG_XII001280  16  AT1G12260   ANAC007 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  7     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16231P113614  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669  127  AT4G02270   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16245P113711  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824  44  AT3G07250   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43870P307086  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001007  495     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16280P113958  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001191  2  AT4G24530   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G65470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to expressed protein [Prunus persica] (GB:ABJ96379.1); similar to 
hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43912P307378  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001358  285     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16325P114273  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000167  285  AT2G26180   IQD6 (IQ‐domain 6); calmodulin binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43952P307659  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000267  432     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43990P307926  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000554  634     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43999P307988  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000641  526  AT4G19610   RNA binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44005P308033  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000880  604     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44006P308039  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000912  19     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16417P114919  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000950  523  AT1G09850   XBCP3 (XYLEM BARK CYSTEINE PEPTIDASE 3); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16523P115657  fgenesh4_pg.C_LG_XV000659  6  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16542P115791  fgenesh4_pg.C_LG_XV000768  7  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16566P115959  fgenesh4_pg.C_LG_XV000928  474  AT2G24840   AGL61; DNA binding / transcription factor 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44043P308301  fgenesh4_pg.C_LG_XV000958  138     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44045P308314  fgenesh4_pg.C_LG_XV000962  5     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16666P116657  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000515  76  AT2G38110   GPAT6 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16675P116724  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000578  553  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44061P308426  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000804  3     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16706P116938  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000854  588  AT5G61940   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44069P308481  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000860  117     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44070P308488  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000886  331     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  425     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44092P308641  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001231  394     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16769P117380  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000074  375     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16773P117407  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000084  351     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44127P308883  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000112  573     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16847P117926  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000119  256  AT1G16180   TMS membrane family protein / tumour differentially expressed (TDE) family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16857P117996  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000196  490     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44137P308955  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000273  487     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44158P309102  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000764  616     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44176P309228  fgenesh4_pg.C_scaffold_10103000001  189     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34655P242580  fgenesh4_pg.C_scaffold_10155000001  22  AT3G21090   ABC transporter family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44187P309306  fgenesh4_pg.C_scaffold_10288000001  584     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44204P309422  fgenesh4_pg.C_scaffold_10566000001  43     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44207P309446  fgenesh4_pg.C_scaffold_10628000001  462     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44209P309457  fgenesh4_pg.C_scaffold_107000006  544     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44228P309590  fgenesh4_pg.C_scaffold_11117000001  645     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44230P309610  fgenesh4_pg.C_scaffold_11136000001  2     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34759P243308  fgenesh4_pg.C_scaffold_11303000001  5     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44241P309683  fgenesh4_pg.C_scaffold_11343000001  530     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44277P309936  fgenesh4_pg.C_scaffold_11732000001  143     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34813P243689  fgenesh4_pg.C_scaffold_118000009  1  AT5G46790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17870.1); similar to Streptomyces cyclase/dehydrase family protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65631.1); contains InterPro domain Streptomyces 
cyclase/dehydrase (InterPro:IPR005031) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44287P310005  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000001  538     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44297P310077  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000032  587     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44310P310167  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000008  4     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34857P243999  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000023  1  AT4G03500   ankyrin repeat family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34892P244242  fgenesh4_pg.C_scaffold_121000033  1  AT5G49810   MMT (methionine S‐methyltransferase); S‐adenosylmethionine‐dependent methyltransferase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44344P310402  fgenesh4_pg.C_scaffold_12384000001  634     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44350P310444  fgenesh4_pg.C_scaffold_12475000001  424     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44356P310489  fgenesh4_pg.C_scaffold_12549000001  597  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34952P244658  fgenesh4_pg.C_scaffold_12554000001  2  AT5G46760   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  581  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44393P310747  fgenesh4_pg.C_scaffold_132000046  446     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  592     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44425P310970  fgenesh4_pg.C_scaffold_13534000001  489     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44427P310986  fgenesh4_pg.C_scaffold_13579000001  389     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35134P245937  fgenesh4_pg.C_scaffold_1370000002  497  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35145P246011  fgenesh4_pg.C_scaffold_13781000001  10  AT3G14810   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44457P311196  fgenesh4_pg.C_scaffold_13821000001  406     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44460P311218  fgenesh4_pg.C_scaffold_13963000001  515     



LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44477P311333  fgenesh4_pg.C_scaffold_1426000001  520     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44480P311360  fgenesh4_pg.C_scaffold_14291000001  308     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  604     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44492P311439  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000042  126     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  461     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  526     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  220  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44518P311620  fgenesh4_pg.C_scaffold_14893000002  55     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44532P311718  fgenesh4_pg.C_scaffold_14986000001  592     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44533P311727  fgenesh4_pg.C_scaffold_150000060  517     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35292P247043  fgenesh4_pg.C_scaffold_15002000001  512  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44541P311784  fgenesh4_pg.C_scaffold_15140000001  43     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  527     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35369P247577  fgenesh4_pg.C_scaffold_1559000001  229  AT5G63020   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  6  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44613P312290  fgenesh4_pg.C_scaffold_1596000001  474     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44614P312296  fgenesh4_pg.C_scaffold_1597000001  196     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  203  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44635P312441  fgenesh4_pg.C_scaffold_16391000001  243     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35532P248723  fgenesh4_pg.C_scaffold_16616000001  586  AT5G47260   ATP binding / GTP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35556P248890  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000039  5  AT1G20920   DEAD box RNA helicase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  417     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35600P249194  fgenesh4_pg.C_scaffold_171000033  438  AT4G25810   XTR6 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44687P312809  fgenesh4_pg.C_scaffold_17101000001  481     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35625P249372  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000002  396  AT4G03060   AOP2 (ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING 2); oxidoreductase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44705P312932  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000015  587     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  239  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44708P312952  fgenesh4_pg.C_scaffold_17347000001  540     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44711P312974  fgenesh4_pg.C_scaffold_17443000001  404     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44713P312989  fgenesh4_pg.C_scaffold_17489000001  295     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35653P249567  fgenesh4_pg.C_scaffold_1770000002  16  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  590     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44732P313119  fgenesh4_pg.C_scaffold_17747000001  250     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35691P249834  fgenesh4_pg.C_scaffold_17951000001  126  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44754P313274  fgenesh4_pg.C_scaffold_1799000001  635     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44761P313323  fgenesh4_pg.C_scaffold_181000030  542     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35711P249973  fgenesh4_pg.C_scaffold_18177000001  2  AT5G55960   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function UPF0118 (InterPro:IPR002549) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44781P313464  fgenesh4_pg.C_scaffold_18470000001  464     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44785P313493  fgenesh4_pg.C_scaffold_1853000001  547     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44790P313526  fgenesh4_pg.C_scaffold_186000020  548     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35793P250550  fgenesh4_pg.C_scaffold_18879000001  3  AT5G40280   WIG 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44811P313675  fgenesh4_pg.C_scaffold_18904000001  6     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44819P313731  fgenesh4_pg.C_scaffold_19040000001  400     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  383     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35826P250782  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000016  20  AT1G19990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11600.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92449.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  2     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35864P251046  fgenesh4_pg.C_scaffold_1943000001  337  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35866P251061  fgenesh4_pg.C_scaffold_19450000001  607  AT1G13080   CYP71B2 (CYTOCHROME P450 71B2); oxygen binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35884P251187  fgenesh4_pg.C_scaffold_1956000002  112  AT4G25680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49475.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44895P314259  fgenesh4_pg.C_scaffold_20247000001  378     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44898P314284  fgenesh4_pg.C_scaffold_20311000001  521     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44899P314292  fgenesh4_pg.C_scaffold_20314000001  587     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  512     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44915P314400  fgenesh4_pg.C_scaffold_207000005  586     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44935P314541  fgenesh4_pg.C_scaffold_210000003  250     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44940P314579  fgenesh4_pg.C_scaffold_2109000001  587     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44942P314590  fgenesh4_pg.C_scaffold_21176000001  61     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44957P314694  fgenesh4_pg.C_scaffold_21304000001  614     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36112P252780  fgenesh4_pg.C_scaffold_21606000001  591  AT5G60210   cytoplasmic linker protein‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36113P252787  fgenesh4_pg.C_scaffold_21609000001  96  AT5G09360   LAC14 (laccase 14); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36140P252980  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000028  324  AT1G70200   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  241     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45010P315065  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000001  531     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45013P315085  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000029  466     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36183P253276  fgenesh4_pg.C_scaffold_2211000001  7  AT1G43760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G40390.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA 
polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45047P315326  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000019  8     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45048P315333  fgenesh4_pg.C_scaffold_2283000001  145     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45061P315426  fgenesh4_pg.C_scaffold_2307000003  604     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  363     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45077P315534  fgenesh4_pg.C_scaffold_234000014  515     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45084P315583  fgenesh4_pg.C_scaffold_243000001  520     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45092P315642  fgenesh4_pg.C_scaffold_2439000001  566     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45101P315704  fgenesh4_pg.C_scaffold_246000003  403     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45113P315786  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000008  608     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45125P315870  fgenesh4_pg.C_scaffold_252000024  104     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45142P315990  fgenesh4_pg.C_scaffold_258000008  541     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36311P254177  fgenesh4_pg.C_scaffold_2649000003  550  AT4G28350   lectin protein kinase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45156P316089  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000004  570     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36369P254583  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000164  6  AT1G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42040.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1262 
(InterPro:IPR010683) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36377P254636  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000268  2  AT3G10040   transcription factor 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36399P254792  fgenesh4_pg.C_scaffold_283000001  389  AT4G34510   KCS2 (3‐ketoacyl‐CoA synthase 2); acyltransferase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36407P254846  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000002  544  AT4G36250   ALDH3F1 (ALDEHYDE DEHYDROGENASE 3F1); 3‐chloroallyl aldehyde dehydrogenase/ aldehyde dehydrogenase (NAD) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  6  AT3G13820   F‐box family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36430P255008  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000074  611  AT4G36380   ROT3 (ROTUNDIFOLIA 3); oxygen binding / steroid hydroxylase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36433P255028  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000106  300  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36495P255464  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000005  228  AT1G01790   KEA1 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45198P316385  fgenesh4_pg.C_scaffold_298000008  301     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45213P316488  fgenesh4_pg.C_scaffold_309000003  426     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36623P256360  fgenesh4_pg.C_scaffold_3467000001  1  AT1G15780   protein binding / transcription cofactor 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45258P316805  fgenesh4_pg.C_scaffold_3526000001  582     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  135     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45277P316939  fgenesh4_pg.C_scaffold_365000001  484     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45298P317085  fgenesh4_pg.C_scaffold_375000005  532     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45299P317087  fgenesh4_pg.C_scaffold_3753000001  2     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45303P317115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3790000001  614     



LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  23     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45309P317159  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000002  565     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45319P317230  fgenesh4_pg.C_scaffold_3916000001  520     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45327P317286  fgenesh4_pg.C_scaffold_397000003  167     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45371P317594  fgenesh4_pg.C_scaffold_411000008  324     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36842P257889  fgenesh4_pg.C_scaffold_426000001  327  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36849P257938  fgenesh4_pg.C_scaffold_431000003  147  AT3G49250   similar to ATP binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G24280.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48648.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45424P317963  fgenesh4_pg.C_scaffold_4497000002  524     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  573     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36955P258684  fgenesh4_pg.C_scaffold_507000003  565  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36974P258815  fgenesh4_pg.C_scaffold_5236000001  659  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  519  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  482     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45507P318547  fgenesh4_pg.C_scaffold_5408000001  636     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  559     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37006P259038  fgenesh4_pg.C_scaffold_5555000001  103  AT4G02850   phenazine biosynthesis PhzC/PhzF family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  353     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45534P318733  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000102  367     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  2     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37099P259691  fgenesh4_pg.C_scaffold_626000003  499  AT4G03940   unknown protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45578P319044  fgenesh4_pg.C_scaffold_628000003  72     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45579P319051  fgenesh4_pg.C_scaffold_6293000001  486     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37111P259776  fgenesh4_pg.C_scaffold_635000003  526  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45609P319257  fgenesh4_pg.C_scaffold_6454000001  252     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37167P260163  fgenesh4_pg.C_scaffold_6458000001  367  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45613P319291  fgenesh4_pg.C_scaffold_6473000002  564     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  540     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37176P260229  fgenesh4_pg.C_scaffold_6502000001  467  AT1G22120   unknown protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45622P319349  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000059  11     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45644P319508  fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001  286     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37252P260761  fgenesh4_pg.C_scaffold_694000004  542  AT1G61390   S‐locus protein kinase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45662P319628  fgenesh4_pg.C_scaffold_708000001  27     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37330P261304  fgenesh4_pg.C_scaffold_7209000001  622  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45694P319854  fgenesh4_pg.C_scaffold_7389000001  606     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45701P319905  fgenesh4_pg.C_scaffold_7459000001  9     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45702P319908  fgenesh4_pg.C_scaffold_7460000001  423     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  360  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45720P320035  fgenesh4_pg.C_scaffold_7653000001  650     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37364P261545  fgenesh4_pg.C_scaffold_767000005  664  AT1G71770   PAB5 (POLY(A)‐BINDING PROTEIN); RNA binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37399P261788  fgenesh4_pg.C_scaffold_7945000001  507  AT1G69190   2‐amino‐4‐hydroxy‐6‐hydroxymethyldihydropteridine diphosphokinase/ dihydropteroate synthase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37480P262355  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000113  292  AT4G36020   CSDP1 (COLD SHOCK DOMAIN PROTEIN 1); RNA binding / double‐stranded DNA binding / nucleic acid binding / single‐stranded DNA binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  495  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45829P320799  fgenesh4_pg.C_scaffold_8861000001  265     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  653  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37568P262973  fgenesh4_pg.C_scaffold_9297000001  395  AT1G33320   cystathionine gamma‐synthase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45861P321024  fgenesh4_pg.C_scaffold_9358000001  587     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37581P263067  fgenesh4_pg.C_scaffold_9418000001  3     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45902P321312  fgenesh4_pg.C_scaffold_9977000001  220     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45912P321382  fgenesh4_pm.C_LG_I000891 58  AT5G60020   LAC17 (laccase 17); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45923P321459  fgenesh4_pm.C_LG_III000673  1  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS17961P125724  fgenesh4_pm.C_LG_XV000143  1  AT2G37360   ABC transporter family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37672P263701  fgenesh4_pm.C_scaffold_142000032  21  AT1G60500   dynamin family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37701P263901  fgenesh4_pm.C_scaffold_166000014  9  AT1G62360   SHL 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18245P127710  grail3.0002010901  386  AT3G54700   carbohydrate transmembrane transporter/ phosphate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18274P127914  grail3.0002043301  18  AT2G32100   OFP16 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18667P130663  grail3.0007009001  56  AT5G21170   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐2 subunit 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18695P130864  grail3.0007031301  20  AT5G11040   similar to hypothetical protein OsI_015984 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94751.1); similar to H0311C03.11 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67557.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO44298.1); contains InterPro domain Transport protein Trs120 (InterPro:IPR013935) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50354P352466  grail3.0008023501  503     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53958P377696  grail3.0008045001  65     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18786P131498  grail3.0009006701  114  AT3G05960   sugar transporter 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18850P131946  grail3.0010009401  164  AT1G65470   FAS1 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46042P322294  grail3.0011030901  348     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53003P371013  grail3.0011036601  163     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19144P134003  grail3.0015024001  285  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19601P137203  grail3.0024036901  297  AT3G57500   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO19376.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20138P140961  grail3.0047028001  2  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46106P322737  grail3.0048000301  2     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20266P141860  grail3.0053010201  541  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20339P142369  grail3.0058011101  5  AT2G01570   RGA1 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38000P265994  grail3.0070002101  568  AT5G64667   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09805.1); similar to 52O08_7 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67553.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  436     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20614P144294  grail3.0085002501  48  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38041P266282  grail3.0088005201  18  AT5G45330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G26110.1); similar to hypothetical protein [Glycine max] (GB:BAB41197.1); contains domain PTHR13586 (PTHR13586) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  155  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46159P323111  grail3.0104002301  123     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52648P368525  grail3.0109006901  338     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51327P359276  grail3.0119000601  637     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38148P267031  grail3.0135001001  5  AT2G30580   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  556     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46181P323262  grail3.0150004801  119     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20953P146671  grail3.0209002401  136  AT2G43900   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46210P323468  grail3.0252000901  436     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46211P323476  grail3.0272000101  551     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50573P353999  grail3.0385000201  285     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54975P384815  grail3.0447000401  544     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  483     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38393P268751  grail3.0626000101  9  AT4G39210   APL3 (large subunit of AGP 3) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54102P378707  grail3.0651000101  413     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  423     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38464P269245  grail3.1043000101  1  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38486P269399  grail3.1183000101  561  AT5G66310   kinesin motor family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55328P387283  grail3.13360000101  104     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55351P387449  grail3.17043000101  65     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50691P354828  grail3.17206000201  220     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55355P387476  grail3.17624000101  637     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54654P382570  grail3.2349000201  437     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50530P353699  grail3.2541000301  370     



LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46262P323830  grail3.2542000101  112     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46267P323869  grail3.3793000201  40     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55396P387759  grail3.3832000101  26     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55397P387772  grail3.3913000201  312     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46269P323881  grail3.3998000101  421     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  555     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  132     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54970P384783  grail3.4425000101  573     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46282P323974  grail3.5371000101  33     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46283P323979  grail3.5371000401  311     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55430P387999  grail3.6296000201  427     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  476     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38849P271938  grail3.8599000101  60     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55451P388149  grail3.8620000101  96     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38867P272064  gw1.1007.6.1  282  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46306P324137  gw1.1025.14.1593     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46309P324163  gw1.10258.1.13     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38923P272459  gw1.1081.8.1  515  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46357P324497  gw1.1128.11.1557     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46369P324582  gw1.1160.2.1  58     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46372P324602  gw1.1164.1.1  378     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46403P324818  gw1.119.37.1  592     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46458P325203  gw1.124.174.1446     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46467P325268  gw1.12421.2.113     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46561P325922  gw1.1349.5.1  62  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39395P275763  gw1.137.136.1275  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39398P275784  gw1.137.197.150  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46604P326223  gw1.137.237.1607     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46609P326260  gw1.1375.1.1  577     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46625P326369  gw1.140.347.1306  AT1G30760   FAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46634P326435  gw1.14158.1.1565     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39465P276251  gw1.142.27.1  513  AT4G03540   integral membrane family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46648P326535  gw1.145.1.1  224     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.1346  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46699P326889  gw1.1497.2.1  574     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  255  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46767P327367  gw1.159.30.1  537     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46774P327414  gw1.159.76.1  608     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46784P327485  gw1.16117.4.1271  AT5G15180   peroxidase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46809P327660  gw1.166.1.1  66     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46815P327704  gw1.16697.1.133     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46872P328102  gw1.17214.1.1313     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46881P328162  gw1.17326.1.1537     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46891P328235  gw1.1755.1.1  278     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46899P328290  gw1.1770.1.1  320     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39941P279585  gw1.185.69.1  574  AT5G39190   GLP2A (GERMIN‐LIKE PROTEIN 2A); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  8  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46970P328788  gw1.190.14.1  608     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46980P328856  gw1.193.107.1532     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40088P280613  gw1.205.68.1  408  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47034P329235  gw1.2058.1.1  95     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40108P280753  gw1.20794.1.1553  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47133P329929  gw1.230.2.1  508     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47137P329955  gw1.2321.5.1  454  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47146P330020  gw1.235.4.1  351     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47157P330095  gw1.240.12.1  307     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40266P281862  gw1.245.3.1  71  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40320P282234  gw1.2679.5.1  326  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47264P330846  gw1.282.5.1  623     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47306P331136  gw1.309.24.1  612     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47328P331295  gw1.327.5.1  593  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47333P331327  gw1.335.1.1  38     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47340P331377  gw1.341.20.1  47     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47351P331453  gw1.3508.2.1  601     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40639P284468  gw1.351.9.1  586  AT4G36220   FAH1 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47374P331615  gw1.371.1.1  484     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40660P284618  gw1.372.18.1  563  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47406P331838  gw1.390.16.1  426     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47407P331846  gw1.390.17.1  522     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40755P285284  gw1.40.540.1  490  AT4G31940   CYP82C4 (cytochrome P450 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40811P285674  gw1.403.6.1  3  AT4G33495   RPD1 (ROOT PRIMORDIUM DEFECTIVE 1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47463P332240  gw1.41.620.1  378     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47489P332420  gw1.4269.1.1  440     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40928P286490  gw1.436.18.1  228  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40930P286505  gw1.438.1.1  342  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47518P332622  gw1.44.601.1  511     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47534P332735  gw1.447.1.1  653     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47535P332743  gw1.4476.1.1  589     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41006P287042  gw1.449.6.1  535  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47580P333057  gw1.511.3.1  260     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47596P333161  gw1.538.1.1  573     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47604P333218  gw1.5562.1.1  508     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47628P333385  gw1.57.304.1  532     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47643P333489  gw1.573.3.1  518     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41228P288593  gw1.64.49.1  595  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  598  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47713P333980  gw1.66.823.1  613     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47721P334038  gw1.6716.1.1  126     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47784P334479  gw1.7565.1.1  475     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47826P334771  gw1.7932.1.1  493     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47851P334950  gw1.8224.1.1  514     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47860P335008  gw1.8324.2.1  248     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47866P335049  gw1.843.1.1  479     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41619P291332  gw1.8777.2.1  252  AT5G43370   PHT2 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47927P335478  gw1.903.1.1  371     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41657P291595  gw1.906.3.1  406  AT4G32650   ATKC1 



LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47958P335693  gw1.952.1.1  4  AT3G25830   ATTPS‐CIN (TERPENE SYNTHASE‐LIKE SEQUENCE‐1 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47990P335922  gw1.994.8.1  558     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47992P335935  gw1.998.1.1  389     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21062P147432  gw1.I.2062.1  34  AT5G49700   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21073P147510  gw1.I.2183.1  264  AT5G58580   ATL63; protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48031P336209  gw1.I.238.1  505     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  487     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21163P148137  gw1.I.3142.1  9  AT1G27290   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95086.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21213P148491  gw1.I.3529.1  292  AT3G55570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41761.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69142.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21359P149509  gw1.I.502.1  122  AT1G52560   26.5 kDa class I small heat shock protein‐like (HSP26.5‐P) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48207P337436  gw1.I.7423.1  507     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21756P152291  gw1.I.8997.1  31  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21832P152820  gw1.I.9674.1  125  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21930P153508  gw1.II.1468.1  450  AT5G52010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48285P337984  gw1.II.2743.1  459  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48286P337989  gw1.II.2744.1  611  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48295P338054  gw1.II.3077.1  514  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22228P155594  gw1.II.3876.1  29  AT1G47655   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22264P155844  gw1.II.4141.1  1  AT4G37750   CKC 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  162     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22325P156270  gw1.II.735.1  13  AT4G01570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22374P156615  gw1.III.1024.1 2  AT1G12380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49735.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79336.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO16969.1); contains InterPro domain Actin‐binding FH2 (InterPro:IPR015425) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22378P156641  gw1.III.1044.1 6  AT2G35540   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22410P156868  gw1.III.1280.1 252  AT3G06470   GNS1/SUR4 membrane family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48356P338484  gw1.III.1809.1 625     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48369P338572  gw1.III.2091.1 61     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22529P157697  gw1.III.2120.1 20  AT4G23030   MATE efflux protein‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22541P157785  gw1.III.2187.1 602  AT2G43580   chitinase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22550P157845  gw1.III.2224.1 389  AT3G13840   scarecrow transcription factor family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22745P159212  gw1.IV.1262.1 7  AT1G21740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81539.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22753P159267  gw1.IV.1348.1 184  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS23642P165489  gw1.V.227.1  26  AT1G21340   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48708P340949  gw1.V.4301.1  544     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  480  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24041P168284  gw1.VI.1279.1 25  AT2G41660   MIZ1 (MIZU‐KUSSEI 1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24269P169877  gw1.VI.400.1  46  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24426P170979  gw1.VII.1454.1  5  AT4G33440   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  508  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  594  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48890P342219  gw1.VII.2362.1  401     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48919P342425  gw1.VII.2917.1  536  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48938P342556  gw1.VII.3662.1  523  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24738P173161  gw1.VIII.1065.1  31  AT2G39020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25121P175844  gw1.VIII.996.1 420  AT1G69560   MYB105 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25204P176422  gw1.X.185.1  118  AT1G68460   ATIPT1 (ISOPENTENYLTRANSFERASE 1); adenylate dimethylallyltransferase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  306  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25394P177757  gw1.X.372.1  3  AT3G25700   chloroplast nucleoid DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49064P343436  gw1.X.3857.1  11     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  1  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  586     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49129P343892  gw1.X.534.1  463  AT5G49330   AtMYB111 (myb domain protein 111); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49184P344278  gw1.XI.1582.1 380     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49199P344383  gw1.XI.178.1  649     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49229P344595  gw1.XI.228.1  450  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49287P345000  gw1.XI.3128.1 544     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49333P345324  gw1.XII.1357.1  12  AT3G16180   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26334P184334  gw1.XIII.1821.1  573  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26335P184345  gw1.XIII.1835.1  479  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26336P184350  gw1.XIII.1839.1  574  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  499  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  405     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26446P185121  gw1.XIII.2915.1  15  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26528P185690  gw1.XIII.62.1  326  AT1G27410   DNA cross‐link repair protein‐related 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26706P186938  gw1.XIV.2418.1  97  AT1G02730   ATCSLD5 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49503P346511  gw1.XIV.304.1 649     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49510P346561  gw1.XIV.337.1 339     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49530P346697  gw1.XIV.378.1 84     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 5  AT1G03470   kinase interacting family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26874P188117  gw1.XIV.4244.1  352  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49558P346894  gw1.XIV.4286.1  175  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49559P346901  gw1.XIV.4293.1  157  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26879P188147  gw1.XIV.4318.1  2  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26894P188252  gw1.XIV.670.1 28  AT1G78110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61735.1) 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49579P347043  gw1.XIX.1044.1  348     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49609P347254  gw1.XIX.1422.1  498     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27048P189332  gw1.XIX.2318.1  13  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49647P347517  gw1.XIX.2399.1  433     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49661P347620  gw1.XIX.27.1  555     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49689P347814  gw1.XIX.471.1 627     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27142P189991  gw1.XIX.765.1 73  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49712P347975  gw1.XIX.907.1 524     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27289P191017  gw1.XV.2316.1  497  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27306P191138  gw1.XV.2531.1  4  AT5G61750   cupin family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49785P348488  gw1.XV.754.1  375     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 540     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27565P192954  gw1.XVI.2146.1  79  AT5G06470   glutaredoxin family protein 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49853P348963  gw1.XVI.2951.1  171     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49882P349164  gw1.XVI.3228.1  568     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49901P349299  gw1.XVI.3841.1  136     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49902P349303  gw1.XVI.3842.1  411     
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27824P194762  gw1.XVII.278.1  350  AT1G28220   ATPUP3 (Arabidopsis thaliana purine permease 3); purine transmembrane transporter 
LF  LF1457  1457  14  6  27.6948  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27922P195454  gw1.XVIII.1235.1  583  AT1G52190   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28866P202059  estExt_fgenesh4_pg.C_2630010  1  AT3G50890   ATHB28 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 28); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29061P203423  estExt_fgenesh4_pg.C_770103  77  AT5G49120   senescence‐associated protein‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  2  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29224P204565  estExt_fgenesh4_pm.C_400006  1  AT4G16520   ATG8F (AUTOPHAGY 8F); microtubule binding 



LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41905P293329  estExt_fgenesh4_pm.C_400096  424  AT2G26560   PLA2A 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04172P029199  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0449  62  AT1G14980   CPN10 (CHAPERONIN 10) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28224P197566  estExt_Genewise1_v1.C_1180106  198  AT1G32450   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00138P000963  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I7229  15  AT3G57670   NTT (NO TRANSMITTING TRACT); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  147  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00763P005340  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1197  70  AT2G38540   ATLTP1 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS01152P008061  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X6048  256  AT1G17235   RTFL11 (ROTUNDIFOLIA LIKE 11) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04975P034821  eugene3.00002454  1  AT3G25500   AHF1 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53985P377886  eugene3.00010312  453     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05252P036762  eugene3.00011125  78  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05278P036942  eugene3.00011304  475  AT1G60640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68771.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93752.1); contains domain C2H2 and C2HC 
zinc fingers (SSF57667) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05437P038059  eugene3.00012440  1  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41991P293932  eugene3.00012562  195     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41993P293945  eugene3.00012622  201     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05504P038528  eugene3.00012815  93     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05529P038698  eugene3.00012980  483  AT5G62880   ATRAC10 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53760P376311  eugene3.00012988  429     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05609P039260  eugene3.00020250  220  AT1G75640   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05705P039930  eugene3.00020682  576  AT1G21460   nodulin MtN3 family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42025P294172  eugene3.00021694  28     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53561P374914  eugene3.00030003  330     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06182P043269  eugene3.00030830  4  AT4G17260   L‐lactate dehydrogenase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06194P043354  eugene3.00030892  447  AT4G22810   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06281P043967  eugene3.00031301  435  AT1G28160   ethylene‐responsive element‐binding family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06395P044760  eugene3.00031688  129  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42054P294377  eugene3.00031696  12     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53427P373977  eugene3.00031918  312     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06606P046237  eugene3.00040730  487  AT5G19820   EMB2734 (EMBRYO DEFECTIVE 2734); lyase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42081P294563  eugene3.00041103  383     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06798P047585  eugene3.00050186  298  AT5G06920   FLA21 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 21 PRECURSOR) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53271P372890  eugene3.00050491  55     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42092P294641  eugene3.00050654  327     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06971P048796  eugene3.00050963  94  AT1G21326   VQ motif‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07118P049821  eugene3.00051588  526  AT4G29360   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42108P294753  eugene3.00060003  2     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07221P050542  eugene3.00060338  322     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07466P052258  eugene3.00061239  1  AT5G35110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46490.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80242.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07524P052663  eugene3.00061480  70  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42136P294951  eugene3.00070422  557     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07813P054688  eugene3.00070621  565  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  534  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07947P055625  eugene3.00080037  25  AT5G65720   NIFS1 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08100P056698  eugene3.00080557  348  AT5G59720   HSP18.2 (HEAT SHOCK PROTEIN 18.2) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08168P057172  eugene3.00080894  369  AT1G10380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G17350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40998.1); contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08218P057526  eugene3.00081129  367  AT1G68480   JAG (JAGGED); nucleic acid binding / zinc ion binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08284P057983  eugene3.00081443  596  AT1G05420   OFP12 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08381P058665  eugene3.00081917  494  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08464P059244  eugene3.00090306  62  AT5G03890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10120.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62766.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08643P060499  eugene3.00091141  32  AT3G57270   BG1 (BETA‐1 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08729P061098  eugene3.00091625  364  AT3G56040   similar to hypothetical protein OsJ_018104 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ34621.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60362.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41406.1); 
contains domain Nucleotide‐diphospho‐sugar transferases (SSF53448); contains domain no description (G3DSA:3.90.550.10) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42193P295345  eugene3.00100172  503     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08867P062063  eugene3.00100798  576  AT4G14860   ATOFP11 (Arabidopsis thaliana ovate family protein 11) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08873P062105  eugene3.00100833  76  AT3G05980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19340.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75979.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08969P062777  eugene3.00101244  38  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09220P064537  eugene3.00110032  186  AT5G45480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45470.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  12  AT2G27430   binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09484P066385  eugene3.00111122  2  AT4G27060   SPR2 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09716P068007  eugene3.00120494  47  AT5G23100   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G25640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67994.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42272P295899  eugene3.00120641  406     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42284P295985  eugene3.00130353  521     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10294P072057  eugene3.00130976  252  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52282P365963  eugene3.00131064  46     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10466P073259  eugene3.00140169  3  AT1G58250   SAB (SABRE) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10487P073403  eugene3.00140262  64  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10686P074800  eugene3.00140965  1  AT3G45590   ATSEN1 (SPLICING ENDONUCLEASE 1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42329P296298  eugene3.00141315  105     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52081P364560  eugene3.00150444  27     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10941P076586  eugene3.00150479  257  AT4G12650   endomembrane protein 70 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11051P077353  eugene3.00150914  77  AT2G35160   SUVH5 (SU(VAR)3‐9 HOMOLOG 5) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11067P077465  eugene3.00150977  84  AT4G19830   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11160P078120  eugene3.00160031  5  AT4G17240   similar to hypothetical protein 31.t00013 [Brassica oleracea] (GB:ABD65111.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42378P296644  eugene3.00160059  311     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11576P081029  eugene3.00170081  4     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51880P363149  eugene3.00170228  148     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51858P362999  eugene3.00170387  156     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51823P362750  eugene3.00180076  503     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51819P362724  eugene3.00180084  490     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51795P362554  eugene3.00180224  349     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11792P082540  eugene3.00180605  472  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  466  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11823P082757  eugene3.00180718  272  AT2G35010   ATO1 (ARABIDOPSIS THIOREDOXIN O1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42434P297035  eugene3.00190110  533     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42436P297047  eugene3.00190115  497     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42437P297056  eugene3.00190116  536     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42443P297098  eugene3.00190178  485     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42472P297300  eugene3.00191030  370     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29461P206221  eugene3.00290187  8  AT4G17810   nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  286  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29580P207058  eugene3.00400252  12  AT4G15890   binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51545P360806  eugene3.00440166  224     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29760P208316  eugene3.00440261  93  AT4G00890   proline‐rich family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51439P360066  eugene3.00820090  255     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30239P211669  eugene3.01170002  571  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30277P211933  eugene3.01180059  15  AT1G08070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42582P298072  eugene3.01320040  266     



LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51203P358411  eugene3.01370056  512     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51187P358300  eugene3.01400093  169     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30685P214792  eugene3.01420081  481  AT5G11180   ATGLR2.6 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51146P358012  eugene3.01490021  426     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30764P215346  eugene3.01490044  5  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42615P298303  eugene3.01500026  541     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51128P357885  eugene3.01500068  514     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30785P215493  eugene3.01500080  6  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30811P215672  eugene3.01530019  389  AT5G58520   protein kinase family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42630P298404  eugene3.01570011  65     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51028P357187  eugene3.01680051  402     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51013P357084  eugene3.01700062  40     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50957P356688  eugene3.01800034  166     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54501P381495  eugene3.01960002  430     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  538     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54568P381964  eugene3.02130006  380     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  7  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42719P299031  eugene3.02170004  367     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42720P299039  eugene3.02170005  106     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42721P299041  eugene3.02170006  413     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  261     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54016P378102  eugene3.02250007  346     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54637P382448  eugene3.02280023  305     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54144P378995  eugene3.02290005  379     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  407     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31320P219236  eugene3.02430009  180  AT3G43480   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G43470.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  528     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42742P299191  eugene3.02460008  52     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42756P299288  eugene3.02640005  434     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  270  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31472P220300  eugene3.03410001  557  AT3G07040   RPM1 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  483     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42792P299539  eugene3.03440006  474     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31499P220490  eugene3.03720001  589  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31500P220500  eugene3.03720002  570  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31501P220504  eugene3.03720004  428  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31506P220542  eugene3.03760001  12     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31508P220550  eugene3.03780002  351  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  411     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31572P221002  eugene3.04250002  30  AT2G19620   Ndr family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54088P378606  eugene3.04760001  311     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31622P221352  eugene3.05070002  13  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42824P299763  eugene3.05200002  379     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55074P385511  eugene3.05730006  524     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31653P221566  eugene3.05850001  71  AT3G60120   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42831P299817  eugene3.06080003  578     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55092P385633  eugene3.06140003  574     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55118P385819  eugene3.06450004  486     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42855P299982  eugene3.08680001  536     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55276P386921  eugene3.09420002  147     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31945P223614  eugene3.09770002  156  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54186P379294  eugene3.10210002  539     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42883P300176  eugene3.10930001  10  AT1G67020   unknown protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  25     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32160P225114  eugene3.115140001  377  AT4G18160   KCO6 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32223P225556  eugene3.120300001  235  AT1G49040   SCD1 (STOMATAL CYTOKINESIS‐DEFECTIVE 1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32370P226584  eugene3.131390001  4     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42901P300303  eugene3.13320002  248     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  498     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42907P300346  eugene3.13940001  403     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  408  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42909P300361  eugene3.14260001  562     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32536P227752  eugene3.14490002  10     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42913P300386  eugene3.14730001  451     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50453P353158  eugene3.156020001  69     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32693P228849  eugene3.156720001  1  AT4G18260   cytochrome B561‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32845P229914  eugene3.16960005  1  AT1G76810   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32860P230017  eugene3.170240001  473  AT5G42950   GYF domain‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32862P230031  eugene3.170780001  2  AT3G60370   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50467P353260  eugene3.172110001  476     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54458P381196  eugene3.183090001  458     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54465P381244  eugene3.18580001  87     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50481P353354  eugene3.19000002  14     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33127P231884  eugene3.198220001  86  AT1G21280   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81001.1); contains InterPro domain Retrotransposon gag protein (InterPro:IPR005162) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42953P300667  eugene3.199280001  16     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  11     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54532P381712  eugene3.20240002  1     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50492P353435  eugene3.205170001  453     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33286P233001  eugene3.215590001  322  AT1G21640   NADK2 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42959P300712  eugene3.216000001  502     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33376P233629  eugene3.23280001  7  AT5G06570   hydrolase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  4  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33710P235968  eugene3.30070001  515  AT4G02720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22538.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ68232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF926 
(InterPro:IPR009269) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42981P300866  eugene3.36280001  466     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42984P300887  eugene3.36590001  563     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42988P300911  eugene3.37000001  100     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34056P238386  eugene3.37380001  93     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54873P384104  eugene3.37400001  405     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43004P301028  eugene3.42260001  51     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43007P301048  eugene3.42720001  372     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34138P238964  eugene3.44060001  122  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34139P238970  eugene3.44060002  518  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50597P354172  eugene3.47080001  323     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43025P301173  eugene3.49930001  481     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34213P239486  eugene3.51340001  93  AT2G17720   oxidoreductase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43032P301218  eugene3.53150001  280     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55059P385404  eugene3.54440001  484     



LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34296P240072  eugene3.58420001  194  AT4G35790   ATPLDDELTA 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34328P240294  eugene3.61940001  219  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34348P240436  eugene3.63730001  1  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34358P240500  eugene3.64350001  514  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34537P241758  eugene3.86590001  48  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34546P241822  eugene3.87550001  96     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55251P386747  eugene3.88010001  1     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34620P242336  eugene3.95200001  225  AT2G28490   cupin family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53949P377630  fgenesh1_pg.C_LG_I001082  507     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50347P352420  fgenesh1_pg.C_LG_I001300  476     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50331P352307  fgenesh1_pg.C_LG_I003237  423     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50324P352258  fgenesh1_pg.C_LG_II002146  495     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53545P374808  fgenesh1_pg.C_LG_III000081 396     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53534P374725  fgenesh1_pg.C_LG_III000148 494     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 555     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53494P374448  fgenesh1_pg.C_LG_III000461 1     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50305P352123  fgenesh1_pg.C_LG_IV000889 515     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53293P373039  fgenesh1_pg.C_LG_IV001384 27     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52824P369755  fgenesh1_pg.C_LG_IX001224 281     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52822P369747  fgenesh1_pg.C_LG_IX001293 380     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50291P352029  fgenesh1_pg.C_LG_VI000109 263     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53154P372069  fgenesh1_pg.C_LG_VI000129 442     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53056P371380  fgenesh1_pg.C_LG_VI001905 191     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53008P371048  fgenesh1_pg.C_LG_VII000768  487     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52964P370737  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000072  1     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52913P370382  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001241  282     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52789P369513  fgenesh1_pg.C_LG_X000024  351     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52732P369116  fgenesh1_pg.C_LG_X000329  1     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52660P368610  fgenesh1_pg.C_LG_X002297  7     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52645P368502  fgenesh1_pg.C_LG_XI000144 102     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52550P367840  fgenesh1_pg.C_LG_XI001146 568     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50239P351664  fgenesh1_pg.C_LG_XII000551  228     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  455     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52292P366033  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001018  9     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52234P365628  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000023  318     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52196P365365  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  483     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  308     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52179P365241  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001250  3     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51711P361968  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000232  252     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51677P361728  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000514  212     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  490     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52095P364653  fgenesh1_pg.C_LG_XV000277  69     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52084P364580  fgenesh1_pg.C_LG_XV000385  398     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  416     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51951P363648  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000969  15     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51861P363019  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000397  549     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51826P362774  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000082  3     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51797P362568  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000222  471     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51762P362321  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000617  411     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54178P379239  fgenesh1_pg.C_scaffold_1009000003  377     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  341     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55473P388302  fgenesh1_pg.C_scaffold_1098000002  141     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50812P355672  fgenesh1_pg.C_scaffold_10985000001  490     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55714P389986  fgenesh1_pg.C_scaffold_11227000001  479     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50817P355709  fgenesh1_pg.C_scaffold_11572000001  318     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51347P359417  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000035  257     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51346P359412  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000054  546     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51307P359136  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000040  481     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51304P359118  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000100  432     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55727P390076  fgenesh1_pg.C_scaffold_12891000001  517     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55730P390100  fgenesh1_pg.C_scaffold_13073000001  406     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55487P388400  fgenesh1_pg.C_scaffold_1322000001  255     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55733P390119  fgenesh1_pg.C_scaffold_13358000001  552     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51200P358393  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000059  113     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50820P355728  fgenesh1_pg.C_scaffold_13706000001  375     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  253     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54169P379170  fgenesh1_pg.C_scaffold_1432000001  548     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51162P358125  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000060  509     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50826P355772  fgenesh1_pg.C_scaffold_14817000001  444     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55746P390212  fgenesh1_pg.C_scaffold_14862000001  262     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51151P358047  fgenesh1_pg.C_scaffold_149000003  400     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55748P390223  fgenesh1_pg.C_scaffold_15003000001  535     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55749P390232  fgenesh1_pg.C_scaffold_15135000001  514     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51125P357865  fgenesh1_pg.C_scaffold_152000046  109     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55750P390243  fgenesh1_pg.C_scaffold_15464000001  118     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51122P357843  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000061  29     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  445     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54389P380714  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000019  503     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55347P387421  fgenesh1_pg.C_scaffold_1645000001  525     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55503P388513  fgenesh1_pg.C_scaffold_1657000001  233     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51005P357026  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000010  495     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  518     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50983P356870  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000015  323     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50087P350601  fgenesh1_pg.C_scaffold_182000011  455     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54459P381205  fgenesh1_pg.C_scaffold_1830000001  192     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  459     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50914P356386  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000017  454     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55511P388568  fgenesh1_pg.C_scaffold_1924000001  509     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50836P355839  fgenesh1_pg.C_scaffold_19499000001  486     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50883P356168  fgenesh1_pg.C_scaffold_200000007  560     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50074P350508  fgenesh1_pg.C_scaffold_202000034  399     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50872P356094  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000013  170     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50840P355873  fgenesh1_pg.C_scaffold_20594000001  490     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54553P381861  fgenesh1_pg.C_scaffold_2091000002  542     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54555P381878  fgenesh1_pg.C_scaffold_2092000002  352     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50846P355909  fgenesh1_pg.C_scaffold_215000003  540     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54601P382195  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000011  480     



LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54605P382224  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000020  606     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54612P382275  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000014  597     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54613P382279  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000016  402     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50519P353621  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000004  445     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54153P379058  fgenesh1_pg.C_scaffold_239000016  522     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54672P382695  fgenesh1_pg.C_scaffold_2459000001  485     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55528P388687  fgenesh1_pg.C_scaffold_2546000001  58     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54052P378354  fgenesh1_pg.C_scaffold_258000009  147     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54055P378373  fgenesh1_pg.C_scaffold_262000002  261     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54719P383026  fgenesh1_pg.C_scaffold_269000012  466     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54158P379094  fgenesh1_pg.C_scaffold_296000004  79     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54159P379100  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000001  572     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54854P383970  fgenesh1_pg.C_scaffold_363000001  483     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54894P384247  fgenesh1_pg.C_scaffold_390000006  439     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51598P361177  fgenesh1_pg.C_scaffold_40000218  469     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54910P384359  fgenesh1_pg.C_scaffold_4044000001  501     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51583P361073  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000164  525     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55569P388974  fgenesh1_pg.C_scaffold_4140000001  388     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54939P384561  fgenesh1_pg.C_scaffold_4287000001  198     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54952P384654  fgenesh1_pg.C_scaffold_431000002  442     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54977P384826  fgenesh1_pg.C_scaffold_451000002  73     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55415P387898  fgenesh1_pg.C_scaffold_4838000001  502     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55011P385067  fgenesh1_pg.C_scaffold_484000002  61     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55416P387903  fgenesh1_pg.C_scaffold_4841000001  333     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50780P355450  fgenesh1_pg.C_scaffold_5044000001  581     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55040P385270  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000001  448     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  423     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55610P389259  fgenesh1_pg.C_scaffold_5274000001  521     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55611P389265  fgenesh1_pg.C_scaffold_5281000001  323     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55612P389275  fgenesh1_pg.C_scaffold_5367000001  285     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55613P389281  fgenesh1_pg.C_scaffold_5383000001  542     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55065P385443  fgenesh1_pg.C_scaffold_556000004  61     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55629P389392  fgenesh1_pg.C_scaffold_5896000001  460     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54093P378641  fgenesh1_pg.C_scaffold_616000005  501     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55640P389470  fgenesh1_pg.C_scaffold_6396000001  495     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55112P385774  fgenesh1_pg.C_scaffold_641000003  3     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55125P385864  fgenesh1_pg.C_scaffold_6612000002  17     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55142P385987  fgenesh1_pg.C_scaffold_691000004  433     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55663P389630  fgenesh1_pg.C_scaffold_7250000001  104     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55664P389639  fgenesh1_pg.C_scaffold_7274000001  320     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55669P389672  fgenesh1_pg.C_scaffold_7558000001  18     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55468P388266  fgenesh1_pg.C_scaffold_758000002  464     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51488P360403  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000022  330     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55673P389701  fgenesh1_pg.C_scaffold_7808000001  568     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55234P386629  fgenesh1_pg.C_scaffold_851000002  446     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50811P355667  fgenesh1_pg.C_scaffold_9498000001  492     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55696P389860  fgenesh1_pg.C_scaffold_9523000001  489     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55700P389892  fgenesh1_pg.C_scaffold_9722000001  4     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53350P373440  fgenesh1_pm.C_LG_IV000250  223     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53234P372628  fgenesh1_pm.C_LG_V000242 132     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52754P369269  fgenesh1_pm.C_LG_X000060 490     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51342P359381  fgenesh1_pm.C_scaffold_117000015  447     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51144P357999  fgenesh1_pm.C_scaffold_149000005  126     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  358     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54493P381442  fgenesh1_pm.C_scaffold_195000001  460     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54906P384329  fgenesh1_pm.C_scaffold_4032000001  307     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54944P384595  fgenesh1_pm.C_scaffold_429000003  352     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55203P386408  fgenesh1_pm.C_scaffold_787000001  501     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12310P086166  fgenesh4_pg.C_LG_I000429  497  AT3G46440   UXS5 (UDP‐Xyl synthase 5); catalytic 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12363P086536  fgenesh4_pg.C_LG_I000751  14  AT1G34070   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G48050.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  250  AT1G58025   DNA binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43122P301848  fgenesh4_pg.C_LG_I001329  518     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43126P301882  fgenesh4_pg.C_LG_I001356  461     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43127P301886  fgenesh4_pg.C_LG_I001357  452     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12496P087470  fgenesh4_pg.C_LG_I001566  5  AT2G27260   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79941.1); contains InterPro domain Harpin‐induced 1 (InterPro:IPR010847) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12515P087600  fgenesh4_pg.C_LG_I001657  480  AT5G41240   ATGSTT2 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12635P088441  fgenesh4_pg.C_LG_I002379  14  AT5G14010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43171P302195  fgenesh4_pg.C_LG_I002542  89     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12697P088877  fgenesh4_pg.C_LG_I002741  191  AT2G33160   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12732P089122  fgenesh4_pg.C_LG_I002876  420  AT3G16400   ATMLP‐470 (MYROSINASE‐BINDING PROTEIN‐LIKE PROTEIN‐470) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43195P302362  fgenesh4_pg.C_LG_I003060  356     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43203P302421  fgenesh4_pg.C_LG_I003127  258     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12864P090043  fgenesh4_pg.C_LG_II000282  104  AT1G45110   tetrapyrrole methylase family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43252P302763  fgenesh4_pg.C_LG_II001279  551     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13127P091885  fgenesh4_pg.C_LG_II001801  18  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43267P302866  fgenesh4_pg.C_LG_II001866  365     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13182P092270  fgenesh4_pg.C_LG_II002095  222  AT3G11880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G70770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42317.1); contains domain PTHR13448 (PTHR13448) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13249P092738  fgenesh4_pg.C_LG_II002523  39  AT2G46200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39689.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 278  AT1G67623   F‐box family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13273P092910  fgenesh4_pg.C_LG_III000009 196  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13281P092963  fgenesh4_pg.C_LG_III000042 306     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43326P303282  fgenesh4_pg.C_LG_III000196 212     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13353P093470  fgenesh4_pg.C_LG_III000397 64  AT1G56030   MIF4G domain‐containing protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13443P094099  fgenesh4_pg.C_LG_III000864 38  AT5G56730   peptidase M16 family protein / insulinase family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 34  AT5G55150   F‐box family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43377P303635  fgenesh4_pg.C_LG_IV000120 530     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 23  AT5G38400   unknown protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43459P304209  fgenesh4_pg.C_LG_IV001399 450     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13872P097103  fgenesh4_pg.C_LG_IV001529 533  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13915P097399  fgenesh4_pg.C_LG_IX000190 1  AT3G17450   hAT dimerisation domain‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13953P097671  fgenesh4_pg.C_LG_IX000476 1  AT2G18260   SYP112 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14049P098337  fgenesh4_pg.C_LG_IX001063 22  AT1G51405   myosin‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 3  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14093P098646  fgenesh4_pg.C_LG_IX001364 2  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 97     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14204P099427  fgenesh4_pg.C_LG_V000483 43  AT2G39340   SAC3/GANP family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43505P304532  fgenesh4_pg.C_LG_V000658 539     



LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14313P100189  fgenesh4_pg.C_LG_V001181 276  AT5G14270   ATBET9 (ARABIDOPSIS THALIANA BROMODOMAIN AND EXTRATERMINAL DOMAIN PROTEIN 9); DNA binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43533P304731  fgenesh4_pg.C_LG_VI000072 1     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43534P304734  fgenesh4_pg.C_LG_VI000090 576     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14540P101774  fgenesh4_pg.C_LG_VI000790 474  AT5G01225   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G09032.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62121.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14637P102456  fgenesh4_pg.C_LG_VI001309 330  AT4G35830   aconitate hydratase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14732P103120  fgenesh4_pg.C_LG_VI001880 81  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  94  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14805P103629  fgenesh4_pg.C_LG_VII000307  144  AT5G46730   glycine‐rich protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14895P104265  fgenesh4_pg.C_LG_VII000939  33  AT5G48090   ELP1 (EDM2‐LIKE PROTEIN1); protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15190P106327  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001221  58  AT1G14750   SDS (SOLO DANCERS) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15199P106391  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001276  544  AT3G29785   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67882.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15235P106642  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001460  13  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15244P106706  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001510  14  AT1G04500   zinc finger CONSTANS‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15271P106891  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001643  29  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43634P305437  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001696  389     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15308P107150  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001895  1  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15341P107383  fgenesh4_pg.C_LG_X000141  424  AT1G09600   protein kinase family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15505P108529  fgenesh4_pg.C_LG_X001199  102  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15593P109150  fgenesh4_pg.C_LG_X001679  273  AT2G40220   SIS5 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 14  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15722P110049  fgenesh4_pg.C_LG_XI000178 59     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15746P110218  fgenesh4_pg.C_LG_XI000333 48  AT3G19070   cell wall protein‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 367     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 41  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); 
contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43785P306494  fgenesh4_pg.C_LG_XI000873 354     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15839P110873  fgenesh4_pg.C_LG_XI001134 88  AT5G48050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G34070.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43800P306596  fgenesh4_pg.C_LG_XII000170  516     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15952P111658  fgenesh4_pg.C_LG_XII000484  3  AT3G02550   LBD41 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 41) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43811P306677  fgenesh4_pg.C_LG_XII000533  263     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43817P306719  fgenesh4_pg.C_LG_XII000563  529     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43834P306837  fgenesh4_pg.C_LG_XII000661  7     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43843P306899  fgenesh4_pg.C_LG_XII001089  582     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16079P112553  fgenesh4_pg.C_LG_XII001280  16  AT1G12260   ANAC007 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  6     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16231P113614  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669  118  AT4G02270   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16245P113711  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824  43  AT3G07250   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43870P307086  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001007  454     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16280P113958  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001191  2  AT4G24530   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G65470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to expressed protein [Prunus persica] (GB:ABJ96379.1); similar to 
hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16325P114273  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000167  258  AT2G26180   IQD6 (IQ‐domain 6); calmodulin binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43952P307659  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000267  403     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43990P307926  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000554  586     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43999P307988  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000641  488  AT4G19610   RNA binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44005P308033  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000880  554     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44006P308039  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000912  19     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16417P114919  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000950  490  AT1G09850   XBCP3 (XYLEM BARK CYSTEINE PEPTIDASE 3); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16523P115657  fgenesh4_pg.C_LG_XV000659  6  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16542P115791  fgenesh4_pg.C_LG_XV000768  7  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16566P115959  fgenesh4_pg.C_LG_XV000928  440  AT2G24840   AGL61; DNA binding / transcription factor 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44043P308301  fgenesh4_pg.C_LG_XV000958  130     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16666P116657  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000515  72  AT2G38110   GPAT6 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16675P116724  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000578  506  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16706P116938  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000854  541  AT5G61940   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44069P308481  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000860  111     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44070P308488  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000886  302     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  398     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16773P117407  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000084  321     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44127P308883  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000112  527     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16847P117926  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000119  229  AT1G16180   TMS membrane family protein / tumour differentially expressed (TDE) family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16857P117996  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000196  449     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44137P308955  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000273  449     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44158P309102  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000764  571     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44176P309228  fgenesh4_pg.C_scaffold_10103000001  167     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34655P242580  fgenesh4_pg.C_scaffold_10155000001  20  AT3G21090   ABC transporter family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44187P309306  fgenesh4_pg.C_scaffold_10288000001  535     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44204P309422  fgenesh4_pg.C_scaffold_10566000001  41     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44207P309446  fgenesh4_pg.C_scaffold_10628000001  424     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44228P309590  fgenesh4_pg.C_scaffold_11117000001  597     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44230P309610  fgenesh4_pg.C_scaffold_11136000001  2     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44241P309683  fgenesh4_pg.C_scaffold_11343000001  483     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44277P309936  fgenesh4_pg.C_scaffold_11732000001  125     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34813P243689  fgenesh4_pg.C_scaffold_118000009  1  AT5G46790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17870.1); similar to Streptomyces cyclase/dehydrase family protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65631.1); contains InterPro domain Streptomyces 
cyclase/dehydrase (InterPro:IPR005031) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44287P310005  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000001  487     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44297P310077  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000032  536     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44310P310167  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000008  4     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34857P243999  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000023  1  AT4G03500   ankyrin repeat family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34892P244242  fgenesh4_pg.C_scaffold_121000033  1  AT5G49810   MMT (methionine S‐methyltransferase); S‐adenosylmethionine‐dependent methyltransferase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44344P310402  fgenesh4_pg.C_scaffold_12384000001  583     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44350P310444  fgenesh4_pg.C_scaffold_12475000001  388     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44356P310489  fgenesh4_pg.C_scaffold_12549000001  551  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34952P244658  fgenesh4_pg.C_scaffold_12554000001  2  AT5G46760   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  536  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44393P310747  fgenesh4_pg.C_scaffold_132000046  408     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  544     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44425P310970  fgenesh4_pg.C_scaffold_13534000001  444     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44427P310986  fgenesh4_pg.C_scaffold_13579000001  357     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35134P245937  fgenesh4_pg.C_scaffold_1370000002  456  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44457P311196  fgenesh4_pg.C_scaffold_13821000001  374     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44460P311218  fgenesh4_pg.C_scaffold_13963000001  472     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44492P311439  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000042  114     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  427     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  478     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  205  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44518P311620  fgenesh4_pg.C_scaffold_14893000002  49     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44533P311727  fgenesh4_pg.C_scaffold_150000060  476     



LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35292P247043  fgenesh4_pg.C_scaffold_15002000001  475  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44541P311784  fgenesh4_pg.C_scaffold_15140000001  40     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  482     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35369P247577  fgenesh4_pg.C_scaffold_1559000001  212  AT5G63020   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  5  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44613P312290  fgenesh4_pg.C_scaffold_1596000001  430     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44614P312296  fgenesh4_pg.C_scaffold_1597000001  186     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  187  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44635P312441  fgenesh4_pg.C_scaffold_16391000001  221     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35532P248723  fgenesh4_pg.C_scaffold_16616000001  542  AT5G47260   ATP binding / GTP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35556P248890  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000039  5  AT1G20920   DEAD box RNA helicase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  376     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35600P249194  fgenesh4_pg.C_scaffold_171000033  406  AT4G25810   XTR6 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44687P312809  fgenesh4_pg.C_scaffold_17101000001  443     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35625P249372  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000002  363  AT4G03060   AOP2 (ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING 2); oxidoreductase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44705P312932  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000015  537     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44711P312974  fgenesh4_pg.C_scaffold_17443000001  361     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44713P312989  fgenesh4_pg.C_scaffold_17489000001  278     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35653P249567  fgenesh4_pg.C_scaffold_1770000002  15  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  544     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44732P313119  fgenesh4_pg.C_scaffold_17747000001  225     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35691P249834  fgenesh4_pg.C_scaffold_17951000001  119  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44754P313274  fgenesh4_pg.C_scaffold_1799000001  583     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44781P313464  fgenesh4_pg.C_scaffold_18470000001  431     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44785P313493  fgenesh4_pg.C_scaffold_1853000001  502     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44790P313526  fgenesh4_pg.C_scaffold_186000020  506     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35793P250550  fgenesh4_pg.C_scaffold_18879000001  2  AT5G40280   WIG 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44811P313675  fgenesh4_pg.C_scaffold_18904000001  4     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44819P313731  fgenesh4_pg.C_scaffold_19040000001  365     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  353     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35826P250782  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000016  17  AT1G19990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11600.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92449.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  2     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35864P251046  fgenesh4_pg.C_scaffold_1943000001  311  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35866P251061  fgenesh4_pg.C_scaffold_19450000001  557  AT1G13080   CYP71B2 (CYTOCHROME P450 71B2); oxygen binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35884P251187  fgenesh4_pg.C_scaffold_1956000002  100  AT4G25680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49475.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44895P314259  fgenesh4_pg.C_scaffold_20247000001  341     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44898P314284  fgenesh4_pg.C_scaffold_20311000001  474     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44899P314292  fgenesh4_pg.C_scaffold_20314000001  537     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  466     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44915P314400  fgenesh4_pg.C_scaffold_207000005  536     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44935P314541  fgenesh4_pg.C_scaffold_210000003  224     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44940P314579  fgenesh4_pg.C_scaffold_2109000001  537     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44957P314694  fgenesh4_pg.C_scaffold_21304000001  565     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36112P252780  fgenesh4_pg.C_scaffold_21606000001  542  AT5G60210   cytoplasmic linker protein‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36113P252787  fgenesh4_pg.C_scaffold_21609000001  89  AT5G09360   LAC14 (laccase 14); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36140P252980  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000028  292  AT1G70200   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  228     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45010P315065  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000001  489     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45013P315085  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000029  423     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36183P253276  fgenesh4_pg.C_scaffold_2211000001  7  AT1G43760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G40390.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA 
polymerase (reverse transcriptase) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45047P315326  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000019  6     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45048P315333  fgenesh4_pg.C_scaffold_2283000001  128     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45061P315426  fgenesh4_pg.C_scaffold_2307000003  554     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  329     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45084P315583  fgenesh4_pg.C_scaffold_243000001  479     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45092P315642  fgenesh4_pg.C_scaffold_2439000001  518     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45101P315704  fgenesh4_pg.C_scaffold_246000003  371     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45113P315786  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000008  557     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45125P315870  fgenesh4_pg.C_scaffold_252000024  100     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45142P315990  fgenesh4_pg.C_scaffold_258000008  496     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45156P316089  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000004  525     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36369P254583  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000164  4  AT1G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42040.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1262 
(InterPro:IPR010683) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36399P254792  fgenesh4_pg.C_scaffold_283000001  359  AT4G34510   KCS2 (3‐ketoacyl‐CoA synthase 2); acyltransferase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36407P254846  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000002  502  AT4G36250   ALDH3F1 (ALDEHYDE DEHYDROGENASE 3F1); 3‐chloroallyl aldehyde dehydrogenase/ aldehyde dehydrogenase (NAD) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36430P255008  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000074  563  AT4G36380   ROT3 (ROTUNDIFOLIA 3); oxygen binding / steroid hydroxylase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36433P255028  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000106  283  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36495P255464  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000005  211  AT1G01790   KEA1 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45198P316385  fgenesh4_pg.C_scaffold_298000008  280     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45213P316488  fgenesh4_pg.C_scaffold_309000003  393     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36623P256360  fgenesh4_pg.C_scaffold_3467000001  1  AT1G15780   protein binding / transcription cofactor 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45258P316805  fgenesh4_pg.C_scaffold_3526000001  532     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  129     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45277P316939  fgenesh4_pg.C_scaffold_365000001  439     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45298P317085  fgenesh4_pg.C_scaffold_375000005  493     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45303P317115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3790000001  565     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  20     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45309P317159  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000002  519     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45319P317230  fgenesh4_pg.C_scaffold_3916000001  477     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45327P317286  fgenesh4_pg.C_scaffold_397000003  157     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45371P317594  fgenesh4_pg.C_scaffold_411000008  294     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36842P257889  fgenesh4_pg.C_scaffold_426000001  297  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36849P257938  fgenesh4_pg.C_scaffold_431000003  136  AT3G49250   similar to ATP binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G24280.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48648.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  526     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36955P258684  fgenesh4_pg.C_scaffold_507000003  516  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36974P258815  fgenesh4_pg.C_scaffold_5236000001  608  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  474  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  444     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36996P258968  fgenesh4_pg.C_scaffold_5441000001  346  AT5G43740   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  512     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37006P259038  fgenesh4_pg.C_scaffold_5555000001  94  AT4G02850   phenazine biosynthesis PhzC/PhzF family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  322     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45534P318733  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000102  342     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  2     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37099P259691  fgenesh4_pg.C_scaffold_626000003  457  AT4G03940   unknown protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45578P319044  fgenesh4_pg.C_scaffold_628000003  70     



LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45579P319051  fgenesh4_pg.C_scaffold_6293000001  442     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37111P259776  fgenesh4_pg.C_scaffold_635000003  486  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45609P319257  fgenesh4_pg.C_scaffold_6454000001  231     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37167P260163  fgenesh4_pg.C_scaffold_6458000001  338  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45613P319291  fgenesh4_pg.C_scaffold_6473000002  516     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37176P260229  fgenesh4_pg.C_scaffold_6502000001  427  AT1G22120   unknown protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45622P319349  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000059  11     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37252P260761  fgenesh4_pg.C_scaffold_694000004  494  AT1G61390   S‐locus protein kinase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45662P319628  fgenesh4_pg.C_scaffold_708000001  25     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37330P261304  fgenesh4_pg.C_scaffold_7209000001  571  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45701P319905  fgenesh4_pg.C_scaffold_7459000001  6     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45702P319908  fgenesh4_pg.C_scaffold_7460000001  379     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  336  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45720P320035  fgenesh4_pg.C_scaffold_7653000001  599     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37364P261545  fgenesh4_pg.C_scaffold_767000005  611  AT1G71770   PAB5 (POLY(A)‐BINDING PROTEIN); RNA binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37399P261788  fgenesh4_pg.C_scaffold_7945000001  473  AT1G69190   2‐amino‐4‐hydroxy‐6‐hydroxymethyldihydropteridine diphosphokinase/ dihydropteroate synthase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37480P262355  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000113  270  AT4G36020   CSDP1 (COLD SHOCK DOMAIN PROTEIN 1); RNA binding / double‐stranded DNA binding / nucleic acid binding / single‐stranded DNA binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  460  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45829P320799  fgenesh4_pg.C_scaffold_8861000001  239     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  605  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37568P262973  fgenesh4_pg.C_scaffold_9297000001  364  AT1G33320   cystathionine gamma‐synthase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45861P321024  fgenesh4_pg.C_scaffold_9358000001  534     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37581P263067  fgenesh4_pg.C_scaffold_9418000001  3     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45902P321312  fgenesh4_pg.C_scaffold_9977000001  196     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45912P321382  fgenesh4_pm.C_LG_I000891 54  AT5G60020   LAC17 (laccase 17); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45923P321459  fgenesh4_pm.C_LG_III000673  1  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS17961P125724  fgenesh4_pm.C_LG_XV000143  1  AT2G37360   ABC transporter family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37672P263701  fgenesh4_pm.C_scaffold_142000032  19  AT1G60500   dynamin family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18245P127710  grail3.0002010901  360  AT3G54700   carbohydrate transmembrane transporter/ phosphate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18274P127914  grail3.0002043301  17  AT2G32100   OFP16 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18667P130663  grail3.0007009001  55  AT5G21170   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐2 subunit 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18695P130864  grail3.0007031301  20  AT5G11040   similar to hypothetical protein OsI_015984 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94751.1); similar to H0311C03.11 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67557.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO44298.1); contains InterPro domain Transport protein Trs120 (InterPro:IPR013935) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50354P352466  grail3.0008023501  460     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53958P377696  grail3.0008045001  54     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18786P131498  grail3.0009006701  109  AT3G05960   sugar transporter 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18850P131946  grail3.0010009401  155  AT1G65470   FAS1 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46042P322294  grail3.0011030901  315     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53003P371013  grail3.0011036601  142     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19144P134003  grail3.0015024001  257  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19601P137203  grail3.0024036901  281  AT3G57500   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO19376.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20138P140961  grail3.0047028001  2  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46106P322737  grail3.0048000301  2     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20266P141860  grail3.0053010201  497  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20339P142369  grail3.0058011101  5  AT2G01570   RGA1 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38000P265994  grail3.0070002101  523  AT5G64667   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09805.1); similar to 52O08_7 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67553.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  403     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20614P144294  grail3.0085002501  43  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  149  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46159P323111  grail3.0104002301  105     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52648P368525  grail3.0109006901  311     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51327P359276  grail3.0119000601  586     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38148P267031  grail3.0135001001  5  AT2G30580   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  509     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46181P323262  grail3.0150004801  111     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20953P146671  grail3.0209002401  129  AT2G43900   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46210P323468  grail3.0252000901  394     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46211P323476  grail3.0272000101  502     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50573P353999  grail3.0385000201  256     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54975P384815  grail3.0447000401  500     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  437     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38393P268751  grail3.0626000101  9  AT4G39210   APL3 (large subunit of AGP 3) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  392     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38464P269245  grail3.1043000101  1  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38486P269399  grail3.1183000101  518  AT5G66310   kinesin motor family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55328P387283  grail3.13360000101  97     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55351P387449  grail3.17043000101  64     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50691P354828  grail3.17206000201  195     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55355P387476  grail3.17624000101  590     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54654P382570  grail3.2349000201  402     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50530P353699  grail3.2541000301  337     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46262P323830  grail3.2542000101  110     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46267P323869  grail3.3793000201  39     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55396P387759  grail3.3832000101  25     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46269P323881  grail3.3998000101  385     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  508     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  117     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54970P384783  grail3.4425000101  524     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46282P323974  grail3.5371000101  29     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46283P323979  grail3.5371000401  291     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55430P387999  grail3.6296000201  388     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  433     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38849P271938  grail3.8599000101  57     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55451P388149  grail3.8620000101  88     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38867P272064  gw1.1007.6.1  260  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46306P324137  gw1.1025.14.1550     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46309P324163  gw1.10258.1.13     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38923P272459  gw1.1081.8.1  476  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46357P324497  gw1.1128.11.1510     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46369P324582  gw1.1160.2.1  54     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46372P324602  gw1.1164.1.1  343     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46403P324818  gw1.119.37.1  546     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46458P325203  gw1.124.174.1418     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46467P325268  gw1.12421.2.113     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46561P325922  gw1.1349.5.1  57  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39395P275763  gw1.137.136.1248  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39398P275784  gw1.137.197.148  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 



LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46604P326223  gw1.137.237.1558     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46609P326260  gw1.1375.1.1  530     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46625P326369  gw1.140.347.1281  AT1G30760   FAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46634P326435  gw1.14158.1.1516     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39465P276251  gw1.142.27.1  475  AT4G03540   integral membrane family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46648P326535  gw1.145.1.1  207     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.1312  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46699P326889  gw1.1497.2.1  523     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  243  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46767P327367  gw1.159.30.1  488     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46774P327414  gw1.159.76.1  560     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46809P327660  gw1.166.1.1  64     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46815P327704  gw1.16697.1.131     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46872P328102  gw1.17214.1.1286     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46881P328162  gw1.17326.1.1487     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46891P328235  gw1.1755.1.1  254     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46899P328290  gw1.1770.1.1  289     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39941P279585  gw1.185.69.1  536  AT5G39190   GLP2A (GERMIN‐LIKE PROTEIN 2A); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  7  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46970P328788  gw1.190.14.1  558     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46980P328856  gw1.193.107.1485     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40088P280613  gw1.205.68.1  377  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40108P280753  gw1.20794.1.1509  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47133P329929  gw1.230.2.1  462     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47137P329955  gw1.2321.5.1  417  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47146P330020  gw1.235.4.1  315     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47157P330095  gw1.240.12.1  283     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40266P281862  gw1.245.3.1  71  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40320P282234  gw1.2679.5.1  309  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47264P330846  gw1.282.5.1  575     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47306P331136  gw1.309.24.1  560     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47328P331295  gw1.327.5.1  545  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47333P331327  gw1.335.1.1  37     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40639P284468  gw1.351.9.1  540  AT4G36220   FAH1 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47374P331615  gw1.371.1.1  451     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40660P284618  gw1.372.18.1  516  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47406P331838  gw1.390.16.1  396     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47407P331846  gw1.390.17.1  487     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40755P285284  gw1.40.540.1  451  AT4G31940   CYP82C4 (cytochrome P450 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40811P285674  gw1.403.6.1  2  AT4G33495   RPD1 (ROOT PRIMORDIUM DEFECTIVE 1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47463P332240  gw1.41.620.1  343     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47489P332420  gw1.4269.1.1  395     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40928P286490  gw1.436.18.1  218  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40930P286505  gw1.438.1.1  312  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47518P332622  gw1.44.601.1  467     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47534P332735  gw1.447.1.1  601     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47535P332743  gw1.4476.1.1  539     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41006P287042  gw1.449.6.1  491  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47580P333057  gw1.511.3.1  230     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47596P333161  gw1.538.1.1  524     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47643P333489  gw1.573.3.1  472     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41228P288593  gw1.64.49.1  551  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  554  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47713P333980  gw1.66.823.1  561     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47721P334038  gw1.6716.1.1  114     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47784P334479  gw1.7565.1.1  432     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47851P334950  gw1.8224.1.1  474     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47860P335008  gw1.8324.2.1  227     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47866P335049  gw1.843.1.1  437     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41619P291332  gw1.8777.2.1  240  AT5G43370   PHT2 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47927P335478  gw1.903.1.1  328     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41657P291595  gw1.906.3.1  375  AT4G32650   ATKC1 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47958P335693  gw1.952.1.1  4  AT3G25830   ATTPS‐CIN (TERPENE SYNTHASE‐LIKE SEQUENCE‐1 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47990P335922  gw1.994.8.1  513     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47992P335935  gw1.998.1.1  351     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21062P147432  gw1.I.2062.1  33  AT5G49700   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21073P147510  gw1.I.2183.1  251  AT5G58580   ATL63; protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48031P336209  gw1.I.238.1  459     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  443     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21163P148137  gw1.I.3142.1  9  AT1G27290   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95086.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21213P148491  gw1.I.3529.1  279  AT3G55570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41761.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69142.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48207P337436  gw1.I.7423.1  467     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21756P152291  gw1.I.8997.1  30  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21832P152820  gw1.I.9674.1  114  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21930P153508  gw1.II.1468.1  421  AT5G52010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48285P337984  gw1.II.2743.1  418  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48286P337989  gw1.II.2744.1  567  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48295P338054  gw1.II.3077.1  476  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22162P155130  gw1.II.3263.1  334  AT3G23220   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22228P155594  gw1.II.3876.1  25  AT1G47655   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22264P155844  gw1.II.4141.1  1  AT4G37750   CKC 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  146     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22325P156270  gw1.II.735.1  12  AT4G01570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22374P156615  gw1.III.1024.1 2  AT1G12380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49735.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79336.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO16969.1); contains InterPro domain Actin‐binding FH2 (InterPro:IPR015425) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22378P156641  gw1.III.1044.1 6  AT2G35540   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22410P156868  gw1.III.1280.1 239  AT3G06470   GNS1/SUR4 membrane family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48356P338484  gw1.III.1809.1 575     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48369P338572  gw1.III.2091.1 59     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22529P157697  gw1.III.2120.1 18  AT4G23030   MATE efflux protein‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22541P157785  gw1.III.2187.1 561  AT2G43580   chitinase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22550P157845  gw1.III.2224.1 363  AT3G13840   scarecrow transcription factor family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22745P159212  gw1.IV.1262.1 7  AT1G21740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81539.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22753P159267  gw1.IV.1348.1 170  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS23642P165489  gw1.V.227.1  25  AT1G21340   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48708P340949  gw1.V.4301.1  497     



LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  439  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24041P168284  gw1.VI.1279.1 24  AT2G41660   MIZ1 (MIZU‐KUSSEI 1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24269P169877  gw1.VI.400.1  44  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24426P170979  gw1.VII.1454.1  5  AT4G33440   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  470  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  547  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48890P342219  gw1.VII.2362.1  364     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48938P342556  gw1.VII.3662.1  479  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25121P175844  gw1.VIII.996.1 395  AT1G69560   MYB105 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25204P176422  gw1.X.185.1  112  AT1G68460   ATIPT1 (ISOPENTENYLTRANSFERASE 1); adenylate dimethylallyltransferase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  290  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25394P177757  gw1.X.372.1  3  AT3G25700   chloroplast nucleoid DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49064P343436  gw1.X.3857.1  10     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  537     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49129P343892  gw1.X.534.1  434  AT5G49330   AtMYB111 (myb domain protein 111); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49184P344278  gw1.XI.1582.1 341     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49199P344383  gw1.XI.178.1  597     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49229P344595  gw1.XI.228.1  410  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49287P345000  gw1.XI.3128.1 499     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49333P345324  gw1.XII.1357.1  11  AT3G16180   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26335P184345  gw1.XIII.1835.1  449  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26336P184350  gw1.XIII.1839.1  524  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  465  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  378     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26446P185121  gw1.XIII.2915.1  11  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26528P185690  gw1.XIII.62.1  303  AT1G27410   DNA cross‐link repair protein‐related 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26706P186938  gw1.XIV.2418.1  93  AT1G02730   ATCSLD5 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49503P346511  gw1.XIV.304.1 598     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49510P346561  gw1.XIV.337.1 307     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49530P346697  gw1.XIV.378.1 79     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 5  AT1G03470   kinase interacting family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26874P188117  gw1.XIV.4244.1  319  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49558P346894  gw1.XIV.4286.1  162  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49559P346901  gw1.XIV.4293.1  148  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26879P188147  gw1.XIV.4318.1  2  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26894P188252  gw1.XIV.670.1 25  AT1G78110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61735.1) 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49579P347043  gw1.XIX.1044.1  317     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49609P347254  gw1.XIX.1422.1  454     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27048P189332  gw1.XIX.2318.1  11  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49647P347517  gw1.XIX.2399.1  395     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49661P347620  gw1.XIX.27.1  506     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49689P347814  gw1.XIX.471.1 576     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27142P189991  gw1.XIX.765.1 72  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49712P347975  gw1.XIX.907.1 473     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27289P191017  gw1.XV.2316.1  467  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27306P191138  gw1.XV.2531.1  4  AT5G61750   cupin family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49785P348488  gw1.XV.754.1  338     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 496     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27565P192954  gw1.XVI.2146.1  77  AT5G06470   glutaredoxin family protein 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49853P348963  gw1.XVI.2951.1  156     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49901P349299  gw1.XVI.3841.1  131     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49902P349303  gw1.XVI.3842.1  373     
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27824P194762  gw1.XVII.278.1  326  AT1G28220   ATPUP3 (Arabidopsis thaliana purine permease 3); purine transmembrane transporter 
LF  LF1458  1458  14  6  27.7148  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27922P195454  gw1.XVIII.1235.1  543  AT1G52190   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28866P202059  estExt_fgenesh4_pg.C_2630010  1  AT3G50890   ATHB28 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 28); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29061P203423  estExt_fgenesh4_pg.C_770103  67  AT5G49120   senescence‐associated protein‐related 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS02244P015707  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II2248  2  AT5G37790   protein kinase family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41905P293329  estExt_fgenesh4_pm.C_400096  357  AT2G26560   PLA2A 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04172P029199  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0449  62  AT1G14980   CPN10 (CHAPERONIN 10) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28224P197566  estExt_Genewise1_v1.C_1180106  184  AT1G32450   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00138P000963  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I7229  15  AT3G57670   NTT (NO TRANSMITTING TRACT); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00480P003354  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3364  130  AT1G66730   ATP dependent DNA ligase family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00763P005340  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1197  64  AT2G38540   ATLTP1 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04975P034821  eugene3.00002454  1  AT3G25500   AHF1 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53985P377886  eugene3.00010312  387     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05252P036762  eugene3.00011125  65  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05437P038059  eugene3.00012440  1  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41991P293932  eugene3.00012562  170     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41993P293945  eugene3.00012622  168     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05504P038528  eugene3.00012815  76     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05529P038698  eugene3.00012980  410  AT5G62880   ATRAC10 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05609P039260  eugene3.00020250  208  AT1G75640   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05705P039930  eugene3.00020682  497  AT1G21460   nodulin MtN3 family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42025P294172  eugene3.00021694  25     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53561P374914  eugene3.00030003  270     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06182P043269  eugene3.00030830  4  AT4G17260   L‐lactate dehydrogenase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06194P043354  eugene3.00030892  386  AT4G22810   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06395P044760  eugene3.00031688  115  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42054P294377  eugene3.00031696  11     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53427P373977  eugene3.00031918  263     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06606P046237  eugene3.00040730  416  AT5G19820   EMB2734 (EMBRYO DEFECTIVE 2734); lyase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42081P294563  eugene3.00041103  326     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06798P047585  eugene3.00050186  260  AT5G06920   FLA21 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 21 PRECURSOR) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53271P372890  eugene3.00050491  50     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42092P294641  eugene3.00050654  269     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06971P048796  eugene3.00050963  90  AT1G21326   VQ motif‐containing protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07118P049821  eugene3.00051588  454  AT4G29360   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42108P294753  eugene3.00060003  2     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07221P050542  eugene3.00060338  275     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07466P052258  eugene3.00061239  1  AT5G35110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46490.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80242.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07524P052663  eugene3.00061480  67  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42136P294951  eugene3.00070422  481     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07813P054688  eugene3.00070621  490  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  461  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07947P055625  eugene3.00080037  23  AT5G65720   NIFS1 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08100P056698  eugene3.00080557  299  AT5G59720   HSP18.2 (HEAT SHOCK PROTEIN 18.2) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08168P057172  eugene3.00080894  331  AT1G10380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G17350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40998.1); contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08218P057526  eugene3.00081129  311  AT1G68480   JAG (JAGGED); nucleic acid binding / zinc ion binding 



LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08284P057983  eugene3.00081443  515  AT1G05420   OFP12 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08381P058665  eugene3.00081917  419  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08464P059244  eugene3.00090306  58  AT5G03890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10120.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62766.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08643P060499  eugene3.00091141  29  AT3G57270   BG1 (BETA‐1 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42193P295345  eugene3.00100172  429     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08867P062063  eugene3.00100798  500  AT4G14860   ATOFP11 (Arabidopsis thaliana ovate family protein 11) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08873P062105  eugene3.00100833  76  AT3G05980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19340.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75979.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08969P062777  eugene3.00101244  31  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09220P064537  eugene3.00110032  172  AT5G45480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45470.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  12  AT2G27430   binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09484P066385  eugene3.00111122  2  AT4G27060   SPR2 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09716P068007  eugene3.00120494  44  AT5G23100   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G25640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67994.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42272P295899  eugene3.00120641  342     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42284P295985  eugene3.00130353  453     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52282P365963  eugene3.00131064  46     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10466P073259  eugene3.00140169  3  AT1G58250   SAB (SABRE) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10487P073403  eugene3.00140262  61  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10686P074800  eugene3.00140965  1  AT3G45590   ATSEN1 (SPLICING ENDONUCLEASE 1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42329P296298  eugene3.00141315  92     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52081P364560  eugene3.00150444  25     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10941P076586  eugene3.00150479  210  AT4G12650   endomembrane protein 70 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11051P077353  eugene3.00150914  73  AT2G35160   SUVH5 (SU(VAR)3‐9 HOMOLOG 5) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11067P077465  eugene3.00150977  75  AT4G19830   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11160P078120  eugene3.00160031  6  AT4G17240   similar to hypothetical protein 31.t00013 [Brassica oleracea] (GB:ABD65111.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42378P296644  eugene3.00160059  274     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51880P363149  eugene3.00170228  145     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51858P362999  eugene3.00170387  126     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51823P362750  eugene3.00180076  422     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51795P362554  eugene3.00180224  293     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11792P082540  eugene3.00180605  406  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  403  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11823P082757  eugene3.00180718  227  AT2G35010   ATO1 (ARABIDOPSIS THIOREDOXIN O1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42436P297047  eugene3.00190115  426     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42437P297056  eugene3.00190116  458     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42443P297098  eugene3.00190178  411     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42472P297300  eugene3.00191030  307     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  248  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29580P207058  eugene3.00400252  8  AT4G15890   binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29760P208316  eugene3.00440261  83  AT4G00890   proline‐rich family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51439P360066  eugene3.00820090  207     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30277P211933  eugene3.01180059  14  AT1G08070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42582P298072  eugene3.01320040  221     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51203P358411  eugene3.01370056  435     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51187P358300  eugene3.01400093  148     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30685P214792  eugene3.01420081  417  AT5G11180   ATGLR2.6 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30764P215346  eugene3.01490044  5  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42615P298303  eugene3.01500026  469     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51128P357885  eugene3.01500068  439     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30785P215493  eugene3.01500080  6  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30811P215672  eugene3.01530019  331  AT5G58520   protein kinase family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42630P298404  eugene3.01570011  59     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51028P357187  eugene3.01680051  340     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51013P357084  eugene3.01700062  33     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50957P356688  eugene3.01800034  143     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54501P381495  eugene3.01960002  366     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  461     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54568P381964  eugene3.02130006  317     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31225P218571  eugene3.02150013  5  AT5G58160   actin binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42720P299039  eugene3.02170005  90     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  217     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54016P378102  eugene3.02250007  288     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54637P382448  eugene3.02280023  250     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54144P378995  eugene3.02290005  312     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  342     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31320P219236  eugene3.02430009  134  AT3G43480   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G43470.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  447     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42742P299191  eugene3.02460008  44     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42756P299288  eugene3.02640005  363     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  231  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31472P220300  eugene3.03410001  476  AT3G07040   RPM1 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  418     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42792P299539  eugene3.03440006  404     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31499P220490  eugene3.03720001  506  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31500P220500  eugene3.03720002  486  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31506P220542  eugene3.03760001  10     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31508P220550  eugene3.03780002  299  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  348     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31572P221002  eugene3.04250002  29  AT2G19620   Ndr family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54088P378606  eugene3.04760001  252     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31622P221352  eugene3.05070002  12  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42824P299763  eugene3.05200002  327     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55074P385511  eugene3.05730006  446     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31653P221566  eugene3.05850001  64  AT3G60120   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55092P385633  eugene3.06140003  491     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55118P385819  eugene3.06450004  410     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31864P223044  eugene3.08270001  101  AT1G79910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G52315.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45916.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF292 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42855P299982  eugene3.08680001  453     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42883P300176  eugene3.10930001  10  AT1G67020   unknown protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  25     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32160P225114  eugene3.115140001  315  AT4G18160   KCO6 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32370P226584  eugene3.131390001  3     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42901P300303  eugene3.13320002  206     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  420     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42907P300346  eugene3.13940001  340     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  343  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32536P227752  eugene3.14490002  9     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42913P300386  eugene3.14730001  390     



LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50453P353158  eugene3.156020001  54     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32693P228849  eugene3.156720001  1  AT4G18260   cytochrome B561‐related 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32845P229914  eugene3.16960005  1  AT1G76810   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32860P230017  eugene3.170240001  405  AT5G42950   GYF domain‐containing protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32862P230031  eugene3.170780001  2  AT3G60370   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50467P353260  eugene3.172110001  415     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54458P381196  eugene3.183090001  393     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54465P381244  eugene3.18580001  75     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33127P231884  eugene3.198220001  73  AT1G21280   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81001.1); contains InterPro domain Retrotransposon gag protein (InterPro:IPR005162) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42953P300667  eugene3.199280001  15     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  11     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54532P381712  eugene3.20240002  1     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50492P353435  eugene3.205170001  380     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33286P233001  eugene3.215590001  271  AT1G21640   NADK2 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42959P300712  eugene3.216000001  436     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33376P233629  eugene3.23280001  5  AT5G06570   hydrolase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33710P235968  eugene3.30070001  436  AT4G02720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22538.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ68232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF926 
(InterPro:IPR009269) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42981P300866  eugene3.36280001  396     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42984P300887  eugene3.36590001  484     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42988P300911  eugene3.37000001  87     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34056P238386  eugene3.37380001  73     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54873P384104  eugene3.37400001  339     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43004P301028  eugene3.42260001  43     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43007P301048  eugene3.42720001  318     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34138P238964  eugene3.44060001  107  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34139P238970  eugene3.44060002  443  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43025P301173  eugene3.49930001  407     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43032P301218  eugene3.53150001  236     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55059P385404  eugene3.54440001  408     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34296P240072  eugene3.58420001  155  AT4G35790   ATPLDDELTA 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34328P240294  eugene3.61940001  203  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34358P240500  eugene3.64350001  432  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34537P241758  eugene3.86590001  48  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34546P241822  eugene3.87550001  80     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34620P242336  eugene3.95200001  195  AT2G28490   cupin family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50347P352420  fgenesh1_pg.C_LG_I001300  409     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50331P352307  fgenesh1_pg.C_LG_I003237  355     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53545P374808  fgenesh1_pg.C_LG_III000081 330     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53534P374725  fgenesh1_pg.C_LG_III000148 415     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 477     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53494P374448  fgenesh1_pg.C_LG_III000461 1     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53293P373039  fgenesh1_pg.C_LG_IV001384 27     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52824P369755  fgenesh1_pg.C_LG_IX001224 227     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52822P369747  fgenesh1_pg.C_LG_IX001293 316     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50291P352029  fgenesh1_pg.C_LG_VI000109 217     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53154P372069  fgenesh1_pg.C_LG_VI000129 374     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53008P371048  fgenesh1_pg.C_LG_VII000768  414     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52964P370737  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000072  1     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52913P370382  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001241  257     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52789P369513  fgenesh1_pg.C_LG_X000024  301     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52732P369116  fgenesh1_pg.C_LG_X000329  1     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52660P368610  fgenesh1_pg.C_LG_X002297  7     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52645P368502  fgenesh1_pg.C_LG_XI000144 84     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52550P367840  fgenesh1_pg.C_LG_XI001146 486     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50239P351664  fgenesh1_pg.C_LG_XII000551  196     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  387     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52234P365628  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000023  273     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52196P365365  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  408     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  262     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52179P365241  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001250  2     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51711P361968  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000232  206     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51677P361728  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000514  169     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  419     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52095P364653  fgenesh1_pg.C_LG_XV000277  58     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52084P364580  fgenesh1_pg.C_LG_XV000385  335     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  352     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51951P363648  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000969  13     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51826P362774  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000082  2     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51797P362568  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000222  393     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51762P362321  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000617  346     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54178P379239  fgenesh1_pg.C_scaffold_1009000003  311     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  290     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55473P388302  fgenesh1_pg.C_scaffold_1098000002  125     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50812P355672  fgenesh1_pg.C_scaffold_10985000001  409     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55714P389986  fgenesh1_pg.C_scaffold_11227000001  403     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50817P355709  fgenesh1_pg.C_scaffold_11572000001  266     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51347P359417  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000035  212     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51346P359412  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000054  466     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51307P359136  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000040  408     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51304P359118  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000100  366     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55727P390076  fgenesh1_pg.C_scaffold_12891000001  435     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55730P390100  fgenesh1_pg.C_scaffold_13073000001  343     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55487P388400  fgenesh1_pg.C_scaffold_1322000001  221     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55733P390119  fgenesh1_pg.C_scaffold_13358000001  469     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51200P358393  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000059  89     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50820P355728  fgenesh1_pg.C_scaffold_13706000001  318     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54169P379170  fgenesh1_pg.C_scaffold_1432000001  466     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51162P358125  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000060  430     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50826P355772  fgenesh1_pg.C_scaffold_14817000001  375     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55746P390212  fgenesh1_pg.C_scaffold_14862000001  217     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51151P358047  fgenesh1_pg.C_scaffold_149000003  338     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55748P390223  fgenesh1_pg.C_scaffold_15003000001  454     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51125P357865  fgenesh1_pg.C_scaffold_152000046  103     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55750P390243  fgenesh1_pg.C_scaffold_15464000001  97     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51122P357843  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000061  22     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  377     



LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54389P380714  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000019  423     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55347P387421  fgenesh1_pg.C_scaffold_1645000001  447     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55503P388513  fgenesh1_pg.C_scaffold_1657000001  206     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51005P357026  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000010  422     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  439     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50983P356870  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000015  264     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50087P350601  fgenesh1_pg.C_scaffold_182000011  384     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54459P381205  fgenesh1_pg.C_scaffold_1830000001  149     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  391     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50914P356386  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000017  383     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55511P388568  fgenesh1_pg.C_scaffold_1924000001  435     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50836P355839  fgenesh1_pg.C_scaffold_19499000001  413     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50883P356168  fgenesh1_pg.C_scaffold_200000007  478     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50074P350508  fgenesh1_pg.C_scaffold_202000034  334     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50872P356094  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000013  157     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50840P355873  fgenesh1_pg.C_scaffold_20594000001  421     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54553P381861  fgenesh1_pg.C_scaffold_2091000002  464     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54555P381878  fgenesh1_pg.C_scaffold_2092000002  291     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50846P355909  fgenesh1_pg.C_scaffold_215000003  461     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54601P382195  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000011  415     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54605P382224  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000020  518     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54612P382275  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000014  514     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54613P382279  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000016  337     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50519P353621  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000004  375     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54153P379058  fgenesh1_pg.C_scaffold_239000016  450     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54672P382695  fgenesh1_pg.C_scaffold_2459000001  408     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55528P388687  fgenesh1_pg.C_scaffold_2546000001  49     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54052P378354  fgenesh1_pg.C_scaffold_258000009  117     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54055P378373  fgenesh1_pg.C_scaffold_262000002  237     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54719P383026  fgenesh1_pg.C_scaffold_269000012  396     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54158P379094  fgenesh1_pg.C_scaffold_296000004  76     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54159P379100  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000001  490     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54894P384247  fgenesh1_pg.C_scaffold_390000006  371     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54910P384359  fgenesh1_pg.C_scaffold_4044000001  431     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51583P361073  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000164  455     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55569P388974  fgenesh1_pg.C_scaffold_4140000001  333     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54977P384826  fgenesh1_pg.C_scaffold_451000002  67     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55415P387898  fgenesh1_pg.C_scaffold_4838000001  427     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55011P385067  fgenesh1_pg.C_scaffold_484000002  48     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55416P387903  fgenesh1_pg.C_scaffold_4841000001  281     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50780P355450  fgenesh1_pg.C_scaffold_5044000001  496     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55040P385270  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000001  380     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  366     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55610P389259  fgenesh1_pg.C_scaffold_5274000001  447     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55611P389265  fgenesh1_pg.C_scaffold_5281000001  263     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55612P389275  fgenesh1_pg.C_scaffold_5367000001  239     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55613P389281  fgenesh1_pg.C_scaffold_5383000001  462     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55065P385443  fgenesh1_pg.C_scaffold_556000004  58     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55629P389392  fgenesh1_pg.C_scaffold_5896000001  389     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54093P378641  fgenesh1_pg.C_scaffold_616000005  432     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55640P389470  fgenesh1_pg.C_scaffold_6396000001  420     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55112P385774  fgenesh1_pg.C_scaffold_641000003  3     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55125P385864  fgenesh1_pg.C_scaffold_6612000002  16     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55142P385987  fgenesh1_pg.C_scaffold_691000004  365     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55663P389630  fgenesh1_pg.C_scaffold_7250000001  86     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55664P389639  fgenesh1_pg.C_scaffold_7274000001  271     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55669P389672  fgenesh1_pg.C_scaffold_7558000001  16     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55468P388266  fgenesh1_pg.C_scaffold_758000002  396     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55673P389701  fgenesh1_pg.C_scaffold_7808000001  485     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55234P386629  fgenesh1_pg.C_scaffold_851000002  377     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50811P355667  fgenesh1_pg.C_scaffold_9498000001  419     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55700P389892  fgenesh1_pg.C_scaffold_9722000001  3     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51342P359381  fgenesh1_pm.C_scaffold_117000015  377     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51144P357999  fgenesh1_pm.C_scaffold_149000005  110     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  308     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54906P384329  fgenesh1_pm.C_scaffold_4032000001  253     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54944P384595  fgenesh1_pm.C_scaffold_429000003  294     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55203P386408  fgenesh1_pm.C_scaffold_787000001  436     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12310P086166  fgenesh4_pg.C_LG_I000429  432  AT3G46440   UXS5 (UDP‐Xyl synthase 5); catalytic 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  225  AT1G58025   DNA binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43122P301848  fgenesh4_pg.C_LG_I001329  443     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43126P301882  fgenesh4_pg.C_LG_I001356  391     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12496P087470  fgenesh4_pg.C_LG_I001566  4  AT2G27260   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79941.1); contains InterPro domain Harpin‐induced 1 (InterPro:IPR010847) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12515P087600  fgenesh4_pg.C_LG_I001657  406  AT5G41240   ATGSTT2 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12635P088441  fgenesh4_pg.C_LG_I002379  11  AT5G14010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43171P302195  fgenesh4_pg.C_LG_I002542  63     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12697P088877  fgenesh4_pg.C_LG_I002741  166  AT2G33160   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12732P089122  fgenesh4_pg.C_LG_I002876  361  AT3G16400   ATMLP‐470 (MYROSINASE‐BINDING PROTEIN‐LIKE PROTEIN‐470) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43195P302362  fgenesh4_pg.C_LG_I003060  297     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43203P302421  fgenesh4_pg.C_LG_I003127  214     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12864P090043  fgenesh4_pg.C_LG_II000282  97  AT1G45110   tetrapyrrole methylase family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43252P302763  fgenesh4_pg.C_LG_II001279  470     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13127P091885  fgenesh4_pg.C_LG_II001801  17  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43267P302866  fgenesh4_pg.C_LG_II001866  304     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13182P092270  fgenesh4_pg.C_LG_II002095  190  AT3G11880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G70770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42317.1); contains domain PTHR13448 (PTHR13448) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13273P092910  fgenesh4_pg.C_LG_III000009 166  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13281P092963  fgenesh4_pg.C_LG_III000042 260     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43326P303282  fgenesh4_pg.C_LG_III000196 167     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13443P094099  fgenesh4_pg.C_LG_III000864 34  AT5G56730   peptidase M16 family protein / insulinase family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 33  AT5G55150   F‐box family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43377P303635  fgenesh4_pg.C_LG_IV000120 454     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 21  AT5G38400   unknown protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43459P304209  fgenesh4_pg.C_LG_IV001399 388     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13872P097103  fgenesh4_pg.C_LG_IV001529 459  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13915P097399  fgenesh4_pg.C_LG_IX000190 1  AT3G17450   hAT dimerisation domain‐containing protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14073P098511  fgenesh4_pg.C_LG_IX001265 2  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14093P098646  fgenesh4_pg.C_LG_IX001364 2  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 88     



LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14313P100189  fgenesh4_pg.C_LG_V001181 239  AT5G14270   ATBET9 (ARABIDOPSIS THALIANA BROMODOMAIN AND EXTRATERMINAL DOMAIN PROTEIN 9); DNA binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43534P304734  fgenesh4_pg.C_LG_VI000090 493     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14540P101774  fgenesh4_pg.C_LG_VI000790 410  AT5G01225   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G09032.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62121.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14637P102456  fgenesh4_pg.C_LG_VI001309 274  AT4G35830   aconitate hydratase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14732P103120  fgenesh4_pg.C_LG_VI001880 77  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  86  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14805P103629  fgenesh4_pg.C_LG_VII000307  114  AT5G46730   glycine‐rich protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14895P104265  fgenesh4_pg.C_LG_VII000939  30  AT5G48090   ELP1 (EDM2‐LIKE PROTEIN1); protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15190P106327  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001221  54  AT1G14750   SDS (SOLO DANCERS) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15199P106391  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001276  465  AT3G29785   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67882.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15235P106642  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001460  12  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15244P106706  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001510  13  AT1G04500   zinc finger CONSTANS‐related 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15271P106891  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001643  27  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43634P305437  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001696  329     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15308P107150  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001895  1  AT1G70140   ATFH8 (FORMIN 8); actin binding / actin filament binding / profilin binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15341P107383  fgenesh4_pg.C_LG_X000141  354  AT1G09600   protein kinase family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15505P108529  fgenesh4_pg.C_LG_X001199  97  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15593P109150  fgenesh4_pg.C_LG_X001679  246  AT2G40220   SIS5 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 14  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15722P110049  fgenesh4_pg.C_LG_XI000178 49     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15746P110218  fgenesh4_pg.C_LG_XI000333 44  AT3G19070   cell wall protein‐related 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 311     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 37  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); 
contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15839P110873  fgenesh4_pg.C_LG_XI001134 78  AT5G48050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G34070.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15952P111658  fgenesh4_pg.C_LG_XII000484  3  AT3G02550   LBD41 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 41) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43811P306677  fgenesh4_pg.C_LG_XII000533  213     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43817P306719  fgenesh4_pg.C_LG_XII000563  445     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43834P306837  fgenesh4_pg.C_LG_XII000661  5     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43843P306899  fgenesh4_pg.C_LG_XII001089  499     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16079P112553  fgenesh4_pg.C_LG_XII001280  14  AT1G12260   ANAC007 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  5     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16231P113614  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669  109  AT4G02270   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16245P113711  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824  41  AT3G07250   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43870P307086  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001007  385     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16280P113958  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001191  2  AT4G24530   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G65470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to expressed protein [Prunus persica] (GB:ABJ96379.1); similar to 
hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16325P114273  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000167  213  AT2G26180   IQD6 (IQ‐domain 6); calmodulin binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43952P307659  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000267  348     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43990P307926  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000554  502     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43999P307988  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000641  419  AT4G19610   RNA binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44005P308033  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000880  472     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44006P308039  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000912  18     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16417P114919  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000950  422  AT1G09850   XBCP3 (XYLEM BARK CYSTEINE PEPTIDASE 3); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16523P115657  fgenesh4_pg.C_LG_XV000659  6  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16542P115791  fgenesh4_pg.C_LG_XV000768  6  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16566P115959  fgenesh4_pg.C_LG_XV000928  380  AT2G24840   AGL61; DNA binding / transcription factor 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44043P308301  fgenesh4_pg.C_LG_XV000958  110     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16666P116657  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000515  67  AT2G38110   GPAT6 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44069P308481  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000860  92     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44070P308488  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000886  252     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  346     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16773P117407  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000084  263     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44127P308883  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000112  450     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16847P117926  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000119  181  AT1G16180   TMS membrane family protein / tumour differentially expressed (TDE) family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16857P117996  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000196  385     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44158P309102  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000764  492     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34655P242580  fgenesh4_pg.C_scaffold_10155000001  19  AT3G21090   ABC transporter family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44187P309306  fgenesh4_pg.C_scaffold_10288000001  458     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44207P309446  fgenesh4_pg.C_scaffold_10628000001  364     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44228P309590  fgenesh4_pg.C_scaffold_11117000001  519     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44277P309936  fgenesh4_pg.C_scaffold_11732000001  93     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34813P243689  fgenesh4_pg.C_scaffold_118000009  1  AT5G46790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17870.1); similar to Streptomyces cyclase/dehydrase family protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65631.1); contains InterPro domain Streptomyces 
cyclase/dehydrase (InterPro:IPR005031) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44310P310167  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000008  4     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34857P243999  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000023  1  AT4G03500   ankyrin repeat family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34892P244242  fgenesh4_pg.C_scaffold_121000033  1  AT5G49810   MMT (methionine S‐methyltransferase); S‐adenosylmethionine‐dependent methyltransferase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44344P310402  fgenesh4_pg.C_scaffold_12384000001  501     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44350P310444  fgenesh4_pg.C_scaffold_12475000001  327     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44356P310489  fgenesh4_pg.C_scaffold_12549000001  473  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34952P244658  fgenesh4_pg.C_scaffold_12554000001  2  AT5G46760   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  458  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44393P310747  fgenesh4_pg.C_scaffold_132000046  347     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  465     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44425P310970  fgenesh4_pg.C_scaffold_13534000001  380     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35134P245937  fgenesh4_pg.C_scaffold_1370000002  383  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44457P311196  fgenesh4_pg.C_scaffold_13821000001  311     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44492P311439  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000042  88     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  360     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  405     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  179  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35292P247043  fgenesh4_pg.C_scaffold_15002000001  408  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44541P311784  fgenesh4_pg.C_scaffold_15140000001  36     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  412     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35369P247577  fgenesh4_pg.C_scaffold_1559000001  186  AT5G63020   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44613P312290  fgenesh4_pg.C_scaffold_1596000001  365     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  167  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44635P312441  fgenesh4_pg.C_scaffold_16391000001  172     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35532P248723  fgenesh4_pg.C_scaffold_16616000001  468  AT5G47260   ATP binding / GTP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35556P248890  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000039  5  AT1G20920   DEAD box RNA helicase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  321     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35600P249194  fgenesh4_pg.C_scaffold_171000033  345  AT4G25810   XTR6 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44687P312809  fgenesh4_pg.C_scaffold_17101000001  385     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35625P249372  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000002  299  AT4G03060   AOP2 (ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING 2); oxidoreductase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44705P312932  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000015  456     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44711P312974  fgenesh4_pg.C_scaffold_17443000001  296     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44713P312989  fgenesh4_pg.C_scaffold_17489000001  248     



LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35653P249567  fgenesh4_pg.C_scaffold_1770000002  13  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  471     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44732P313119  fgenesh4_pg.C_scaffold_17747000001  189     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35691P249834  fgenesh4_pg.C_scaffold_17951000001  106  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44781P313464  fgenesh4_pg.C_scaffold_18470000001  373     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44785P313493  fgenesh4_pg.C_scaffold_1853000001  426     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44790P313526  fgenesh4_pg.C_scaffold_186000020  437     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35793P250550  fgenesh4_pg.C_scaffold_18879000001  2  AT5G40280   WIG 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44811P313675  fgenesh4_pg.C_scaffold_18904000001  3     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44819P313731  fgenesh4_pg.C_scaffold_19040000001  304     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  292     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35826P250782  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000016  16  AT1G19990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11600.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92449.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35864P251046  fgenesh4_pg.C_scaffold_1943000001  260  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35866P251061  fgenesh4_pg.C_scaffold_19450000001  481  AT1G13080   CYP71B2 (CYTOCHROME P450 71B2); oxygen binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35884P251187  fgenesh4_pg.C_scaffold_1956000002  89  AT4G25680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49475.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44895P314259  fgenesh4_pg.C_scaffold_20247000001  288     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44898P314284  fgenesh4_pg.C_scaffold_20311000001  403     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44899P314292  fgenesh4_pg.C_scaffold_20314000001  453     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  394     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44935P314541  fgenesh4_pg.C_scaffold_210000003  185     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44940P314579  fgenesh4_pg.C_scaffold_2109000001  456     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44957P314694  fgenesh4_pg.C_scaffold_21304000001  489     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36112P252780  fgenesh4_pg.C_scaffold_21606000001  459  AT5G60210   cytoplasmic linker protein‐related 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36113P252787  fgenesh4_pg.C_scaffold_21609000001  79  AT5G09360   LAC14 (laccase 14); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  203     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45010P315065  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000001  424     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45013P315085  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000029  354     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45047P315326  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000019  5     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45048P315333  fgenesh4_pg.C_scaffold_2283000001  110     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45061P315426  fgenesh4_pg.C_scaffold_2307000003  474     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  273     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45101P315704  fgenesh4_pg.C_scaffold_246000003  309     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45113P315786  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000008  476     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45125P315870  fgenesh4_pg.C_scaffold_252000024  90     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45142P315990  fgenesh4_pg.C_scaffold_258000008  418     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36369P254583  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000164  5  AT1G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42040.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1262 
(InterPro:IPR010683) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36399P254792  fgenesh4_pg.C_scaffold_283000001  291  AT4G34510   KCS2 (3‐ketoacyl‐CoA synthase 2); acyltransferase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36407P254846  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000002  427  AT4G36250   ALDH3F1 (ALDEHYDE DEHYDROGENASE 3F1); 3‐chloroallyl aldehyde dehydrogenase/ aldehyde dehydrogenase (NAD) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36433P255028  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000106  247  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36495P255464  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000005  188  AT1G01790   KEA1 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45198P316385  fgenesh4_pg.C_scaffold_298000008  243     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45258P316805  fgenesh4_pg.C_scaffold_3526000001  452     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  118     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45277P316939  fgenesh4_pg.C_scaffold_365000001  374     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45298P317085  fgenesh4_pg.C_scaffold_375000005  428     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45303P317115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3790000001  484     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  14     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45309P317159  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000002  444     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45319P317230  fgenesh4_pg.C_scaffold_3916000001  404     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45327P317286  fgenesh4_pg.C_scaffold_397000003  128     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45371P317594  fgenesh4_pg.C_scaffold_411000008  249     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36842P257889  fgenesh4_pg.C_scaffold_426000001  252  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36849P257938  fgenesh4_pg.C_scaffold_431000003  125  AT3G49250   similar to ATP binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G24280.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48648.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  447     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36955P258684  fgenesh4_pg.C_scaffold_507000003  439  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36974P258815  fgenesh4_pg.C_scaffold_5236000001  523  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  402  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  380     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36996P258968  fgenesh4_pg.C_scaffold_5441000001  294  AT5G43740   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  432     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37006P259038  fgenesh4_pg.C_scaffold_5555000001  78  AT4G02850   phenazine biosynthesis PhzC/PhzF family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  271     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45534P318733  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000102  286     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  1     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37099P259691  fgenesh4_pg.C_scaffold_626000003  394  AT4G03940   unknown protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45578P319044  fgenesh4_pg.C_scaffold_628000003  60     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37111P259776  fgenesh4_pg.C_scaffold_635000003  419  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45609P319257  fgenesh4_pg.C_scaffold_6454000001  187     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37167P260163  fgenesh4_pg.C_scaffold_6458000001  286  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45613P319291  fgenesh4_pg.C_scaffold_6473000002  440     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37176P260229  fgenesh4_pg.C_scaffold_6502000001  361  AT1G22120   unknown protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45622P319349  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000059  9     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37252P260761  fgenesh4_pg.C_scaffold_694000004  420  AT1G61390   S‐locus protein kinase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45662P319628  fgenesh4_pg.C_scaffold_708000001  21     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37330P261304  fgenesh4_pg.C_scaffold_7209000001  489  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45701P319905  fgenesh4_pg.C_scaffold_7459000001  6     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45702P319908  fgenesh4_pg.C_scaffold_7460000001  326     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  292  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45720P320035  fgenesh4_pg.C_scaffold_7653000001  512     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37399P261788  fgenesh4_pg.C_scaffold_7945000001  401  AT1G69190   2‐amino‐4‐hydroxy‐6‐hydroxymethyldihydropteridine diphosphokinase/ dihydropteroate synthase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37480P262355  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000113  221  AT4G36020   CSDP1 (COLD SHOCK DOMAIN PROTEIN 1); RNA binding / double‐stranded DNA binding / nucleic acid binding / single‐stranded DNA binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  397  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45829P320799  fgenesh4_pg.C_scaffold_8861000001  205     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  521  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37568P262973  fgenesh4_pg.C_scaffold_9297000001  305  AT1G33320   cystathionine gamma‐synthase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45861P321024  fgenesh4_pg.C_scaffold_9358000001  455     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37581P263067  fgenesh4_pg.C_scaffold_9418000001  3     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45902P321312  fgenesh4_pg.C_scaffold_9977000001  154     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45912P321382  fgenesh4_pm.C_LG_I000891 51  AT5G60020   LAC17 (laccase 17); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45923P321459  fgenesh4_pm.C_LG_III000673  1  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS17961P125724  fgenesh4_pm.C_LG_XV000143  1  AT2G37360   ABC transporter family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37672P263701  fgenesh4_pm.C_scaffold_142000032  19  AT1G60500   dynamin family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18245P127710  grail3.0002010901  310  AT3G54700   carbohydrate transmembrane transporter/ phosphate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18274P127914  grail3.0002043301  15  AT2G32100   OFP16 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18667P130663  grail3.0007009001  44  AT5G21170   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐2 subunit 



LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18695P130864  grail3.0007031301  19  AT5G11040   similar to hypothetical protein OsI_015984 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94751.1); similar to H0311C03.11 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67557.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO44298.1); contains InterPro domain Transport protein Trs120 (InterPro:IPR013935) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50354P352466  grail3.0008023501  392     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53958P377696  grail3.0008045001  45     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18786P131498  grail3.0009006701  102  AT3G05960   sugar transporter 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18850P131946  grail3.0010009401  142  AT1G65470   FAS1 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53003P371013  grail3.0011036601  116     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19144P134003  grail3.0015024001  219  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19601P137203  grail3.0024036901  247  AT3G57500   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO19376.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20138P140961  grail3.0047028001  2  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46106P322737  grail3.0048000301  2     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20266P141860  grail3.0053010201  424  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20339P142369  grail3.0058011101  5  AT2G01570   RGA1 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38000P265994  grail3.0070002101  453  AT5G64667   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09805.1); similar to 52O08_7 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67553.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  342     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20614P144294  grail3.0085002501  37  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  136  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46159P323111  grail3.0104002301  77     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52648P368525  grail3.0109006901  256     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51327P359276  grail3.0119000601  504     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38148P267031  grail3.0135001001  6  AT2G30580   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  433     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46181P323262  grail3.0150004801  98     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20953P146671  grail3.0209002401  114  AT2G43900   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50573P353999  grail3.0385000201  210     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54975P384815  grail3.0447000401  427     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  371     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38393P268751  grail3.0626000101  9  AT4G39210   APL3 (large subunit of AGP 3) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  339     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38464P269245  grail3.1043000101  1  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38486P269399  grail3.1183000101  439  AT5G66310   kinesin motor family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55328P387283  grail3.13360000101  82     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55351P387449  grail3.17043000101  51     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50691P354828  grail3.17206000201  146     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55355P387476  grail3.17624000101  510     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54654P382570  grail3.2349000201  337     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46262P323830  grail3.2542000101  98     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46267P323869  grail3.3793000201  31     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55396P387759  grail3.3832000101  23     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46269P323881  grail3.3998000101  323     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  435     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  96     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46282P323974  grail3.5371000101  23     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46283P323979  grail3.5371000401  244     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55430P387999  grail3.6296000201  324     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  362     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38849P271938  grail3.8599000101  52     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55451P388149  grail3.8620000101  71     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38867P272064  gw1.1007.6.1  220  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46306P324137  gw1.1025.14.1471     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46309P324163  gw1.10258.1.13     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38923P272459  gw1.1081.8.1  404  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46357P324497  gw1.1128.11.1435     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46369P324582  gw1.1160.2.1  45     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46372P324602  gw1.1164.1.1  284     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46403P324818  gw1.119.37.1  463     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46458P325203  gw1.124.174.1359     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46467P325268  gw1.12421.2.111     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39395P275763  gw1.137.136.1202  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39398P275784  gw1.137.197.144  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46604P326223  gw1.137.237.1481     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46609P326260  gw1.1375.1.1  448     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46625P326369  gw1.140.347.1231  AT1G30760   FAD‐binding domain‐containing protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39465P276251  gw1.142.27.1  410  AT4G03540   integral membrane family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46648P326535  gw1.145.1.1  167     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46672P326699  gw1.14770.6.1260  AT1G53430   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  215  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46767P327367  gw1.159.30.1  413     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46774P327414  gw1.159.76.1  475     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46809P327660  gw1.166.1.1  63     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46872P328102  gw1.17214.1.1234     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46881P328162  gw1.17326.1.1412     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39941P279585  gw1.185.69.1  464  AT5G39190   GLP2A (GERMIN‐LIKE PROTEIN 2A); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  7  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46970P328788  gw1.190.14.1  473     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46980P328856  gw1.193.107.1413     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40088P280613  gw1.205.68.1  327  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40108P280753  gw1.20794.1.1431  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47133P329929  gw1.230.2.1  389     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47137P329955  gw1.2321.5.1  352  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47146P330020  gw1.235.4.1  259     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40266P281862  gw1.245.3.1  66  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40320P282234  gw1.2679.5.1  270  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47264P330846  gw1.282.5.1  491     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47306P331136  gw1.309.24.1  476     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47328P331295  gw1.327.5.1  465  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47333P331327  gw1.335.1.1  31     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40639P284468  gw1.351.9.1  466  AT4G36220   FAH1 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40660P284618  gw1.372.18.1  444  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47406P331838  gw1.390.16.1  338     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47407P331846  gw1.390.17.1  418     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40755P285284  gw1.40.540.1  384  AT4G31940   CYP82C4 (cytochrome P450 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40811P285674  gw1.403.6.1  1  AT4G33495   RPD1 (ROOT PRIMORDIUM DEFECTIVE 1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47463P332240  gw1.41.620.1  281     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47489P332420  gw1.4269.1.1  330     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40928P286490  gw1.436.18.1  192  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 



LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40930P286505  gw1.438.1.1  268  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47518P332622  gw1.44.601.1  394     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47534P332735  gw1.447.1.1  516     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47535P332743  gw1.4476.1.1  454     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41006P287042  gw1.449.6.1  419  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47580P333057  gw1.511.3.1  186     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47596P333161  gw1.538.1.1  452     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47643P333489  gw1.573.3.1  399     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41228P288593  gw1.64.49.1  473  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  477  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47721P334038  gw1.6716.1.1  95     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47784P334479  gw1.7565.1.1  367     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47851P334950  gw1.8224.1.1  404     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47860P335008  gw1.8324.2.1  193     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47866P335049  gw1.843.1.1  369     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41619P291332  gw1.8777.2.1  218  AT5G43370   PHT2 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47927P335478  gw1.903.1.1  274     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41657P291595  gw1.906.3.1  318  AT4G32650   ATKC1 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47958P335693  gw1.952.1.1  4  AT3G25830   ATTPS‐CIN (TERPENE SYNTHASE‐LIKE SEQUENCE‐1 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47990P335922  gw1.994.8.1  435     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47992P335935  gw1.998.1.1  291     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21062P147432  gw1.I.2062.1  32  AT5G49700   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21073P147510  gw1.I.2183.1  224  AT5G58580   ATL63; protein binding / zinc ion binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48031P336209  gw1.I.238.1  389     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  376     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21163P148137  gw1.I.3142.1  9  AT1G27290   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95086.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21213P148491  gw1.I.3529.1  247  AT3G55570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41761.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69142.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21756P152291  gw1.I.8997.1  29  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48285P337984  gw1.II.2743.1  351  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48286P337989  gw1.II.2744.1  489  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48295P338054  gw1.II.3077.1  403  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22162P155130  gw1.II.3263.1  286  AT3G23220   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22228P155594  gw1.II.3876.1  21  AT1G47655   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  127     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22325P156270  gw1.II.735.1  12  AT4G01570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22374P156615  gw1.III.1024.1 2  AT1G12380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49735.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79336.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO16969.1); contains InterPro domain Actin‐binding FH2 (InterPro:IPR015425) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22378P156641  gw1.III.1044.1 4  AT2G35540   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22410P156868  gw1.III.1280.1 224  AT3G06470   GNS1/SUR4 membrane family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48356P338484  gw1.III.1809.1 496     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48369P338572  gw1.III.2091.1 52     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22529P157697  gw1.III.2120.1 19  AT4G23030   MATE efflux protein‐related 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22541P157785  gw1.III.2187.1 485  AT2G43580   chitinase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22550P157845  gw1.III.2224.1 306  AT3G13840   scarecrow transcription factor family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22745P159212  gw1.IV.1262.1 7  AT1G21740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81539.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22753P159267  gw1.IV.1348.1 147  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS23642P165489  gw1.V.227.1  23  AT1G21340   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  370  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24041P168284  gw1.VI.1279.1 21  AT2G41660   MIZ1 (MIZU‐KUSSEI 1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24269P169877  gw1.VI.400.1  43  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24426P170979  gw1.VII.1454.1  5  AT4G33440   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  403  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  474  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48890P342219  gw1.VII.2362.1  301     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25121P175844  gw1.VIII.996.1 349  AT1G69560   MYB105 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25204P176422  gw1.X.185.1  102  AT1G68460   ATIPT1 (ISOPENTENYLTRANSFERASE 1); adenylate dimethylallyltransferase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  255  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25394P177757  gw1.X.372.1  3  AT3G25700   chloroplast nucleoid DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49064P343436  gw1.X.3857.1  10     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  459     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49129P343892  gw1.X.534.1  380  AT5G49330   AtMYB111 (myb domain protein 111); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49179P344245  gw1.XI.1556.1 1     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49184P344278  gw1.XI.1582.1 280     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49199P344383  gw1.XI.178.1  512     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49229P344595  gw1.XI.228.1  352  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49287P345000  gw1.XI.3128.1 429     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49333P345324  gw1.XII.1357.1  10  AT3G16180   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26335P184345  gw1.XIII.1835.1  387  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26336P184350  gw1.XIII.1839.1  450  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  403  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  326     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26446P185121  gw1.XIII.2915.1  9  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26528P185690  gw1.XIII.62.1  252  AT1G27410   DNA cross‐link repair protein‐related 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26706P186938  gw1.XIV.2418.1  87  AT1G02730   ATCSLD5 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49503P346511  gw1.XIV.304.1 515     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49510P346561  gw1.XIV.337.1 263     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49530P346697  gw1.XIV.378.1 71     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 3  AT1G03470   kinase interacting family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26874P188117  gw1.XIV.4244.1  268  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49558P346894  gw1.XIV.4286.1  140  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49559P346901  gw1.XIV.4293.1  129  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26879P188147  gw1.XIV.4318.1  2  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26894P188252  gw1.XIV.670.1 23  AT1G78110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61735.1) 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49579P347043  gw1.XIX.1044.1  264     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49609P347254  gw1.XIX.1422.1  382     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27048P189332  gw1.XIX.2318.1  12  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49647P347517  gw1.XIX.2399.1  334     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49689P347814  gw1.XIX.471.1 492     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27142P189991  gw1.XIX.765.1 68  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27289P191017  gw1.XV.2316.1  405  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27306P191138  gw1.XV.2531.1  4  AT5G61750   cupin family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 421     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27565P192954  gw1.XVI.2146.1  74  AT5G06470   glutaredoxin family protein 
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49853P348963  gw1.XVI.2951.1  125     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49902P349303  gw1.XVI.3842.1  316     
LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27824P194762  gw1.XVII.278.1  277  AT1G28220   ATPUP3 (Arabidopsis thaliana purine permease 3); purine transmembrane transporter 



LF  LF1459  1459  14  6  27.7348  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50007P350039  gw1.XVIII.1425.1  1  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28866P202059  estExt_fgenesh4_pg.C_2630010  1  AT3G50890   ATHB28 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 28); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29061P203423  estExt_fgenesh4_pg.C_770103  57  AT5G49120   senescence‐associated protein‐related 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41905P293329  estExt_fgenesh4_pm.C_400096  302  AT2G26560   PLA2A 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04172P029199  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0449  54  AT1G14980   CPN10 (CHAPERONIN 10) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS28224P197566  estExt_Genewise1_v1.C_1180106  167  AT1G32450   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS00763P005340  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1197  58  AT2G38540   ATLTP1 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS04975P034821  eugene3.00002454  1  AT3G25500   AHF1 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53985P377886  eugene3.00010312  332     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05437P038059  eugene3.00012440  1  AT3G19650   cyclin‐related 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41991P293932  eugene3.00012562  145     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41993P293945  eugene3.00012622  142     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05504P038528  eugene3.00012815  68     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05529P038698  eugene3.00012980  358  AT5G62880   ATRAC10 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05609P039260  eugene3.00020250  179  AT1G75640   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS05705P039930  eugene3.00020682  426  AT1G21460   nodulin MtN3 family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42025P294172  eugene3.00021694  25     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06194P043354  eugene3.00030892  335  AT4G22810   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06395P044760  eugene3.00031688  100  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42054P294377  eugene3.00031696  10     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53427P373977  eugene3.00031918  232     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06606P046237  eugene3.00040730  357  AT5G19820   EMB2734 (EMBRYO DEFECTIVE 2734); lyase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42081P294563  eugene3.00041103  282     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06798P047585  eugene3.00050186  229  AT5G06920   FLA21 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 21 PRECURSOR) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53271P372890  eugene3.00050491  46     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42092P294641  eugene3.00050654  233     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS06971P048796  eugene3.00050963  77  AT1G21326   VQ motif‐containing protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07118P049821  eugene3.00051588  388  AT4G29360   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07221P050542  eugene3.00060338  238     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07466P052258  eugene3.00061239  1  AT5G35110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46490.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80242.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07524P052663  eugene3.00061480  59  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42136P294951  eugene3.00070422  413     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07813P054688  eugene3.00070621  417  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  395  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS07947P055625  eugene3.00080037  18  AT5G65720   NIFS1 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08168P057172  eugene3.00080894  293  AT1G10380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G17350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40998.1); contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08218P057526  eugene3.00081129  269  AT1G68480   JAG (JAGGED); nucleic acid binding / zinc ion binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08284P057983  eugene3.00081443  439  AT1G05420   OFP12 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08464P059244  eugene3.00090306  48  AT5G03890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10120.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62766.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08643P060499  eugene3.00091141  26  AT3G57270   BG1 (BETA‐1 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08873P062105  eugene3.00100833  66  AT3G05980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19340.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75979.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS08969P062777  eugene3.00101244  26  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09220P064537  eugene3.00110032  151  AT5G45480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45470.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09385P065689  eugene3.00110742  12  AT2G27430   binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09484P066385  eugene3.00111122  2  AT4G27060   SPR2 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS09716P068007  eugene3.00120494  36  AT5G23100   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G25640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67994.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42272P295899  eugene3.00120641  292     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52282P365963  eugene3.00131064  41     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10466P073259  eugene3.00140169  3  AT1G58250   SAB (SABRE) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10487P073403  eugene3.00140262  55  AT3G53510   ABC transporter family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10686P074800  eugene3.00140965  1  AT3G45590   ATSEN1 (SPLICING ENDONUCLEASE 1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42329P296298  eugene3.00141315  82     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS10941P076586  eugene3.00150479  175  AT4G12650   endomembrane protein 70 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11051P077353  eugene3.00150914  64  AT2G35160   SUVH5 (SU(VAR)3‐9 HOMOLOG 5) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11067P077465  eugene3.00150977  64  AT4G19830   immunophilin / FKBP‐type peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11160P078120  eugene3.00160031  3  AT4G17240   similar to hypothetical protein 31.t00013 [Brassica oleracea] (GB:ABD65111.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42378P296644  eugene3.00160059  242     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51880P363149  eugene3.00170228  129     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51858P362999  eugene3.00170387  104     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51823P362750  eugene3.00180076  360     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11792P082540  eugene3.00180605  352  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  349  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS11823P082757  eugene3.00180718  196  AT2G35010   ATO1 (ARABIDOPSIS THIOREDOXIN O1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42436P297047  eugene3.00190115  370     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42437P297056  eugene3.00190116  390     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42443P297098  eugene3.00190178  351     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  220  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS29580P207058  eugene3.00400252  7  AT4G15890   binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51439P360066  eugene3.00820090  171     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30277P211933  eugene3.01180059  11  AT1G08070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42582P298072  eugene3.01320040  187     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51203P358411  eugene3.01370056  372     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51187P358300  eugene3.01400093  127     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30685P214792  eugene3.01420081  355  AT5G11180   ATGLR2.6 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30764P215346  eugene3.01490044  5  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51128P357885  eugene3.01500068  374     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30785P215493  eugene3.01500080  6  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS30811P215672  eugene3.01530019  283  AT5G58520   protein kinase family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42630P298404  eugene3.01570011  54     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51028P357187  eugene3.01680051  287     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51013P357084  eugene3.01700062  28     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50957P356688  eugene3.01800034  129     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54501P381495  eugene3.01960002  318     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  393     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54568P381964  eugene3.02130006  268     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42720P299039  eugene3.02170005  75     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54600P382192  eugene3.02170014  186     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54016P378102  eugene3.02250007  239     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54637P382448  eugene3.02280023  211     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54144P378995  eugene3.02290005  259     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  294     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31320P219236  eugene3.02430009  112  AT3G43480   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G43470.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  383     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42742P299191  eugene3.02460008  41     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42756P299288  eugene3.02640005  308     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  202  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31472P220300  eugene3.03410001  406  AT3G07040   RPM1 



LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  363     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31499P220490  eugene3.03720001  436  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31500P220500  eugene3.03720002  413  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31506P220542  eugene3.03760001  8     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31508P220550  eugene3.03780002  257  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  302     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31572P221002  eugene3.04250002  26  AT2G19620   Ndr family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54088P378606  eugene3.04760001  210     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31622P221352  eugene3.05070002  12  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42824P299763  eugene3.05200002  289     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55074P385511  eugene3.05730006  382     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS31653P221566  eugene3.05850001  53  AT3G60120   glycosyl hydrolase family 1 protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55092P385633  eugene3.06140003  421     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55118P385819  eugene3.06450004  352     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42855P299982  eugene3.08680001  388     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42883P300176  eugene3.10930001  10  AT1G67020   unknown protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  21     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32160P225114  eugene3.115140001  274  AT4G18160   KCO6 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32370P226584  eugene3.131390001  3     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42901P300303  eugene3.13320002  178     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42907P300346  eugene3.13940001  286     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  296  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42913P300386  eugene3.14730001  338     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS32860P230017  eugene3.170240001  350  AT5G42950   GYF domain‐containing protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50467P353260  eugene3.172110001  363     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54458P381196  eugene3.183090001  341     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54465P381244  eugene3.18580001  69     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42953P300667  eugene3.199280001  15     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  10     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54532P381712  eugene3.20240002  1     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50492P353435  eugene3.205170001  330     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33286P233001  eugene3.215590001  232  AT1G21640   NADK2 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS33710P235968  eugene3.30070001  372  AT4G02720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22538.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ68232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF926 
(InterPro:IPR009269) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42981P300866  eugene3.36280001  339     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42984P300887  eugene3.36590001  415     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS42988P300911  eugene3.37000001  76     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34056P238386  eugene3.37380001  56     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43004P301028  eugene3.42260001  39     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43007P301048  eugene3.42720001  279     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34138P238964  eugene3.44060001  94  AT2G35040   AICARFT/IMPCHase bienzyme family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34139P238970  eugene3.44060002  381  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43025P301173  eugene3.49930001  351     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43032P301218  eugene3.53150001  208     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55059P385404  eugene3.54440001  345     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34296P240072  eugene3.58420001  133  AT4G35790   ATPLDDELTA 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34328P240294  eugene3.61940001  181  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34537P241758  eugene3.86590001  41  AT1G24764   ATMAP70‐2 (microtubule‐associated proteins 70‐2); microtubule binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34546P241822  eugene3.87550001  71     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50347P352420  fgenesh1_pg.C_LG_I001300  354     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53545P374808  fgenesh1_pg.C_LG_III000081 278     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53534P374725  fgenesh1_pg.C_LG_III000148 350     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 409     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53293P373039  fgenesh1_pg.C_LG_IV001384 25     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52824P369755  fgenesh1_pg.C_LG_IX001224 186     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52822P369747  fgenesh1_pg.C_LG_IX001293 267     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50291P352029  fgenesh1_pg.C_LG_VI000109 187     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53008P371048  fgenesh1_pg.C_LG_VII000768  353     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52964P370737  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000072  1     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52789P369513  fgenesh1_pg.C_LG_X000024  264     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52732P369116  fgenesh1_pg.C_LG_X000329  1     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52660P368610  fgenesh1_pg.C_LG_X002297  5     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52645P368502  fgenesh1_pg.C_LG_XI000144 72     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52550P367840  fgenesh1_pg.C_LG_XI001146 416     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50239P351664  fgenesh1_pg.C_LG_XII000551  172     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  331     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52234P365628  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000023  241     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52196P365365  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  350     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  225     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52179P365241  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001250  2     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51711P361968  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000232  169     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  361     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52095P364653  fgenesh1_pg.C_LG_XV000277  48     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52084P364580  fgenesh1_pg.C_LG_XV000385  286     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  295     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51951P363648  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000969  11     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51826P362774  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000082  1     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51762P362321  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000617  291     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54178P379239  fgenesh1_pg.C_scaffold_1009000003  266     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  249     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55473P388302  fgenesh1_pg.C_scaffold_1098000002  112     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50812P355672  fgenesh1_pg.C_scaffold_10985000001  347     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55714P389986  fgenesh1_pg.C_scaffold_11227000001  344     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50817P355709  fgenesh1_pg.C_scaffold_11572000001  231     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51346P359412  fgenesh1_pg.C_scaffold_117000054  397     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51307P359136  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000040  345     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51304P359118  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000100  309     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55727P390076  fgenesh1_pg.C_scaffold_12891000001  371     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55730P390100  fgenesh1_pg.C_scaffold_13073000001  292     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55487P388400  fgenesh1_pg.C_scaffold_1322000001  192     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51200P358393  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000059  75     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54169P379170  fgenesh1_pg.C_scaffold_1432000001  399     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51162P358125  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000060  368     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50826P355772  fgenesh1_pg.C_scaffold_14817000001  321     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55746P390212  fgenesh1_pg.C_scaffold_14862000001  180     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55748P390223  fgenesh1_pg.C_scaffold_15003000001  386     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51125P357865  fgenesh1_pg.C_scaffold_152000046  89     



LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51122P357843  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000061  17     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  329     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54389P380714  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000019  358     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55347P387421  fgenesh1_pg.C_scaffold_1645000001  389     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55503P388513  fgenesh1_pg.C_scaffold_1657000001  182     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51005P357026  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000010  361     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  375     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50983P356870  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000015  222     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50087P350601  fgenesh1_pg.C_scaffold_182000011  323     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54459P381205  fgenesh1_pg.C_scaffold_1830000001  117     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  333     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50914P356386  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000017  325     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55511P388568  fgenesh1_pg.C_scaffold_1924000001  374     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50836P355839  fgenesh1_pg.C_scaffold_19499000001  355     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50883P356168  fgenesh1_pg.C_scaffold_200000007  409     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50074P350508  fgenesh1_pg.C_scaffold_202000034  279     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50872P356094  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000013  138     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50840P355873  fgenesh1_pg.C_scaffold_20594000001  361     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54553P381861  fgenesh1_pg.C_scaffold_2091000002  398     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54555P381878  fgenesh1_pg.C_scaffold_2092000002  244     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54601P382195  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000011  364     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54605P382224  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000020  446     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54612P382275  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000014  439     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54613P382279  fgenesh1_pg.C_scaffold_218000016  292     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50519P353621  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000004  318     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54153P379058  fgenesh1_pg.C_scaffold_239000016  383     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54672P382695  fgenesh1_pg.C_scaffold_2459000001  349     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55528P388687  fgenesh1_pg.C_scaffold_2546000001  43     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54052P378354  fgenesh1_pg.C_scaffold_258000009  93     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54055P378373  fgenesh1_pg.C_scaffold_262000002  209     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54719P383026  fgenesh1_pg.C_scaffold_269000012  336     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54158P379094  fgenesh1_pg.C_scaffold_296000004  66     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54159P379100  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000001  420     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54894P384247  fgenesh1_pg.C_scaffold_390000006  320     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54910P384359  fgenesh1_pg.C_scaffold_4044000001  373     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51583P361073  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000164  391     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55569P388974  fgenesh1_pg.C_scaffold_4140000001  283     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54977P384826  fgenesh1_pg.C_scaffold_451000002  61     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55415P387898  fgenesh1_pg.C_scaffold_4838000001  363     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55011P385067  fgenesh1_pg.C_scaffold_484000002  37     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55416P387903  fgenesh1_pg.C_scaffold_4841000001  246     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50780P355450  fgenesh1_pg.C_scaffold_5044000001  423     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55040P385270  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000001  321     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  319     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55610P389259  fgenesh1_pg.C_scaffold_5274000001  384     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55612P389275  fgenesh1_pg.C_scaffold_5367000001  208     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55613P389281  fgenesh1_pg.C_scaffold_5383000001  398     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55065P385443  fgenesh1_pg.C_scaffold_556000004  51     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55629P389392  fgenesh1_pg.C_scaffold_5896000001  335     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54093P378641  fgenesh1_pg.C_scaffold_616000005  374     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55640P389470  fgenesh1_pg.C_scaffold_6396000001  358     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55112P385774  fgenesh1_pg.C_scaffold_641000003  2     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55125P385864  fgenesh1_pg.C_scaffold_6612000002  16     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55142P385987  fgenesh1_pg.C_scaffold_691000004  318     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55663P389630  fgenesh1_pg.C_scaffold_7250000001  70     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55664P389639  fgenesh1_pg.C_scaffold_7274000001  229     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55468P388266  fgenesh1_pg.C_scaffold_758000002  341     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55673P389701  fgenesh1_pg.C_scaffold_7808000001  414     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55234P386629  fgenesh1_pg.C_scaffold_851000002  322     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50811P355667  fgenesh1_pg.C_scaffold_9498000001  359     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51342P359381  fgenesh1_pm.C_scaffold_117000015  321     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51144P357999  fgenesh1_pm.C_scaffold_149000005  96     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  262     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54944P384595  fgenesh1_pm.C_scaffold_429000003  246     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55203P386408  fgenesh1_pm.C_scaffold_787000001  377     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12310P086166  fgenesh4_pg.C_LG_I000429  370  AT3G46440   UXS5 (UDP‐Xyl synthase 5); catalytic 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  200  AT1G58025   DNA binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43122P301848  fgenesh4_pg.C_LG_I001329  380     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12496P087470  fgenesh4_pg.C_LG_I001566  3  AT2G27260   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79941.1); contains InterPro domain Harpin‐induced 1 (InterPro:IPR010847) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12515P087600  fgenesh4_pg.C_LG_I001657  344  AT5G41240   ATGSTT2 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12635P088441  fgenesh4_pg.C_LG_I002379  9  AT5G14010   zinc finger (C2H2 type) family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43171P302195  fgenesh4_pg.C_LG_I002542  50     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12697P088877  fgenesh4_pg.C_LG_I002741  143  AT2G33160   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12732P089122  fgenesh4_pg.C_LG_I002876  324  AT3G16400   ATMLP‐470 (MYROSINASE‐BINDING PROTEIN‐LIKE PROTEIN‐470) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43195P302362  fgenesh4_pg.C_LG_I003060  249     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43203P302421  fgenesh4_pg.C_LG_I003127  183     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS12864P090043  fgenesh4_pg.C_LG_II000282  82  AT1G45110   tetrapyrrole methylase family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43252P302763  fgenesh4_pg.C_LG_II001279  406     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13127P091885  fgenesh4_pg.C_LG_II001801  14  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43267P302866  fgenesh4_pg.C_LG_II001866  257     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13182P092270  fgenesh4_pg.C_LG_II002095  168  AT3G11880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G70770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42317.1); contains domain PTHR13448 (PTHR13448) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13273P092910  fgenesh4_pg.C_LG_III000009 139  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13281P092963  fgenesh4_pg.C_LG_III000042 231     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 30  AT5G55150   F‐box family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43377P303635  fgenesh4_pg.C_LG_IV000120 389     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 18  AT5G38400   unknown protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43459P304209  fgenesh4_pg.C_LG_IV001399 339     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS13915P097399  fgenesh4_pg.C_LG_IX000190 1  AT3G17450   hAT dimerisation domain‐containing protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14093P098646  fgenesh4_pg.C_LG_IX001364 1  AT5G53730   harpin‐induced family protein / HIN1 family protein / harpin‐responsive family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 79     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14313P100189  fgenesh4_pg.C_LG_V001181 206  AT5G14270   ATBET9 (ARABIDOPSIS THALIANA BROMODOMAIN AND EXTRATERMINAL DOMAIN PROTEIN 9); DNA binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43534P304734  fgenesh4_pg.C_LG_VI000090 418     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14540P101774  fgenesh4_pg.C_LG_VI000790 362  AT5G01225   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G09032.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62121.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14637P102456  fgenesh4_pg.C_LG_VI001309 241  AT4G35830   aconitate hydratase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14732P103120  fgenesh4_pg.C_LG_VI001880 67  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  76  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS14805P103629  fgenesh4_pg.C_LG_VII000307  93  AT5G46730   glycine‐rich protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15190P106327  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001221  46  AT1G14750   SDS (SOLO DANCERS) 



LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15199P106391  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001276  398  AT3G29785   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67882.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15235P106642  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001460  11  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15244P106706  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001510  11  AT1G04500   zinc finger CONSTANS‐related 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15271P106891  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001643  24  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43634P305437  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001696  284     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15341P107383  fgenesh4_pg.C_LG_X000141  304  AT1G09600   protein kinase family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15505P108529  fgenesh4_pg.C_LG_X001199  82  AT3G21360   oxidoreductase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15722P110049  fgenesh4_pg.C_LG_XI000178 42     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15746P110218  fgenesh4_pg.C_LG_XI000333 40  AT3G19070   cell wall protein‐related 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 268     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15802P110609  fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 35  AT5G47430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); 
contains InterPro domain DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15839P110873  fgenesh4_pg.C_LG_XI001134 69  AT5G48050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G34070.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS15952P111658  fgenesh4_pg.C_LG_XII000484  3  AT3G02550   LBD41 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 41) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43811P306677  fgenesh4_pg.C_LG_XII000533  175     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43817P306719  fgenesh4_pg.C_LG_XII000563  379     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43834P306837  fgenesh4_pg.C_LG_XII000661  3     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43843P306899  fgenesh4_pg.C_LG_XII001089  426     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16079P112553  fgenesh4_pg.C_LG_XII001280  8  AT1G12260   ANAC007 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  4     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16231P113614  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669  92  AT4G02270   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16245P113711  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824  32  AT3G07250   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43870P307086  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001007  330     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16280P113958  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001191  3  AT4G24530   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G65470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to expressed protein [Prunus persica] (GB:ABJ96379.1); similar to 
hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16325P114273  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000167  177  AT2G26180   IQD6 (IQ‐domain 6); calmodulin binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43952P307659  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000267  305     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS43990P307926  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000554  429     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44006P308039  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000912  15     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16417P114919  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000950  367  AT1G09850   XBCP3 (XYLEM BARK CYSTEINE PEPTIDASE 3); cysteine‐type peptidase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16523P115657  fgenesh4_pg.C_LG_XV000659  5  AT5G40780   LHT1 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16542P115791  fgenesh4_pg.C_LG_XV000768  5  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16566P115959  fgenesh4_pg.C_LG_XV000928  334  AT2G24840   AGL61; DNA binding / transcription factor 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44069P308481  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000860  74     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44070P308488  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000886  213     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  305     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44127P308883  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000112  392     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS16857P117996  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000196  332     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44158P309102  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000764  423     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44207P309446  fgenesh4_pg.C_scaffold_10628000001  320     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44277P309936  fgenesh4_pg.C_scaffold_11732000001  75     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34857P243999  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000023  1  AT4G03500   ankyrin repeat family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34892P244242  fgenesh4_pg.C_scaffold_121000033  1  AT5G49810   MMT (methionine S‐methyltransferase); S‐adenosylmethionine‐dependent methyltransferase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44350P310444  fgenesh4_pg.C_scaffold_12475000001  275     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44356P310489  fgenesh4_pg.C_scaffold_12549000001  406  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS34952P244658  fgenesh4_pg.C_scaffold_12554000001  2  AT5G46760   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  392  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44393P310747  fgenesh4_pg.C_scaffold_132000046  295     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  397     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44425P310970  fgenesh4_pg.C_scaffold_13534000001  330     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35134P245937  fgenesh4_pg.C_scaffold_1370000002  326  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44457P311196  fgenesh4_pg.C_scaffold_13821000001  268     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44492P311439  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000042  73     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  312     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  349     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35292P247043  fgenesh4_pg.C_scaffold_15002000001  354  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44541P311784  fgenesh4_pg.C_scaffold_15140000001  31     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  356     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35369P247577  fgenesh4_pg.C_scaffold_1559000001  165  AT5G63020   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  141  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44635P312441  fgenesh4_pg.C_scaffold_16391000001  141     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35532P248723  fgenesh4_pg.C_scaffold_16616000001  401  AT5G47260   ATP binding / GTP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35556P248890  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000039  4  AT1G20920   DEAD box RNA helicase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  276     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35600P249194  fgenesh4_pg.C_scaffold_171000033  296  AT4G25810   XTR6 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44687P312809  fgenesh4_pg.C_scaffold_17101000001  337     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35625P249372  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000002  249  AT4G03060   AOP2 (ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING 2); oxidoreductase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44705P312932  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000015  390     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44711P312974  fgenesh4_pg.C_scaffold_17443000001  245     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44713P312989  fgenesh4_pg.C_scaffold_17489000001  220     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35653P249567  fgenesh4_pg.C_scaffold_1770000002  12  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  408     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44732P313119  fgenesh4_pg.C_scaffold_17747000001  165     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35691P249834  fgenesh4_pg.C_scaffold_17951000001  92  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44781P313464  fgenesh4_pg.C_scaffold_18470000001  324     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44785P313493  fgenesh4_pg.C_scaffold_1853000001  363     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44790P313526  fgenesh4_pg.C_scaffold_186000020  377     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44811P313675  fgenesh4_pg.C_scaffold_18904000001  2     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44819P313731  fgenesh4_pg.C_scaffold_19040000001  259     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  253     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35826P250782  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000016  14  AT1G19990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11600.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92449.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35866P251061  fgenesh4_pg.C_scaffold_19450000001  412  AT1G13080   CYP71B2 (CYTOCHROME P450 71B2); oxygen binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS35884P251187  fgenesh4_pg.C_scaffold_1956000002  79  AT4G25680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25660.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49475.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44895P314259  fgenesh4_pg.C_scaffold_20247000001  243     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44898P314284  fgenesh4_pg.C_scaffold_20311000001  346     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44899P314292  fgenesh4_pg.C_scaffold_20314000001  389     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  336     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44935P314541  fgenesh4_pg.C_scaffold_210000003  152     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44940P314579  fgenesh4_pg.C_scaffold_2109000001  389     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44957P314694  fgenesh4_pg.C_scaffold_21304000001  418     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36112P252780  fgenesh4_pg.C_scaffold_21606000001  393  AT5G60210   cytoplasmic linker protein‐related 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36113P252787  fgenesh4_pg.C_scaffold_21609000001  70  AT5G09360   LAC14 (laccase 14); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  177     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45010P315065  fgenesh4_pg.C_scaffold_220000001  371     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45047P315326  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000019  3     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45048P315333  fgenesh4_pg.C_scaffold_2283000001  94     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45061P315426  fgenesh4_pg.C_scaffold_2307000003  405     



LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  233     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45101P315704  fgenesh4_pg.C_scaffold_246000003  270     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45142P315990  fgenesh4_pg.C_scaffold_258000008  353     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36369P254583  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000164  4  AT1G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42040.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1262 
(InterPro:IPR010683) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36407P254846  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000002  364  AT4G36250   ALDH3F1 (ALDEHYDE DEHYDROGENASE 3F1); 3‐chloroallyl aldehyde dehydrogenase/ aldehyde dehydrogenase (NAD) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36433P255028  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000106  213  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36495P255464  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000005  167  AT1G01790   KEA1 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45198P316385  fgenesh4_pg.C_scaffold_298000008  216     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45258P316805  fgenesh4_pg.C_scaffold_3526000001  386     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  105     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45277P316939  fgenesh4_pg.C_scaffold_365000001  323     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45298P317085  fgenesh4_pg.C_scaffold_375000005  370     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45303P317115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3790000001  414     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  12     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45309P317159  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000002  377     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45327P317286  fgenesh4_pg.C_scaffold_397000003  110     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45371P317594  fgenesh4_pg.C_scaffold_411000008  214     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36849P257938  fgenesh4_pg.C_scaffold_431000003  113  AT3G49250   similar to ATP binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G24280.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48648.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  386     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36955P258684  fgenesh4_pg.C_scaffold_507000003  376  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36974P258815  fgenesh4_pg.C_scaffold_5236000001  447  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  346  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS36996P258968  fgenesh4_pg.C_scaffold_5441000001  253  AT5G43740   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  366     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  234     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45534P318733  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000102  249     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37099P259691  fgenesh4_pg.C_scaffold_626000003  343  AT4G03940   unknown protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45578P319044  fgenesh4_pg.C_scaffold_628000003  54     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37111P259776  fgenesh4_pg.C_scaffold_635000003  362  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37167P260163  fgenesh4_pg.C_scaffold_6458000001  250  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45613P319291  fgenesh4_pg.C_scaffold_6473000002  376     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37176P260229  fgenesh4_pg.C_scaffold_6502000001  314  AT1G22120   unknown protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45622P319349  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000059  8     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37252P260761  fgenesh4_pg.C_scaffold_694000004  361  AT1G61390   S‐locus protein kinase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45662P319628  fgenesh4_pg.C_scaffold_708000001  19     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37330P261304  fgenesh4_pg.C_scaffold_7209000001  419  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45701P319905  fgenesh4_pg.C_scaffold_7459000001  6     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45702P319908  fgenesh4_pg.C_scaffold_7460000001  284     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  254  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45720P320035  fgenesh4_pg.C_scaffold_7653000001  437     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37399P261788  fgenesh4_pg.C_scaffold_7945000001  343  AT1G69190   2‐amino‐4‐hydroxy‐6‐hydroxymethyldihydropteridine diphosphokinase/ dihydropteroate synthase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  348  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45829P320799  fgenesh4_pg.C_scaffold_8861000001  180     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  444  AT2G04420   nucleic acid binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS37568P262973  fgenesh4_pg.C_scaffold_9297000001  262  AT1G33320   cystathionine gamma‐synthase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45902P321312  fgenesh4_pg.C_scaffold_9977000001  129     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45912P321382  fgenesh4_pm.C_LG_I000891 48  AT5G60020   LAC17 (laccase 17); copper ion binding / oxidoreductase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS45923P321459  fgenesh4_pm.C_LG_III000673  1  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS17961P125724  fgenesh4_pm.C_LG_XV000143  1  AT2G37360   ABC transporter family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18245P127710  grail3.0002010901  277  AT3G54700   carbohydrate transmembrane transporter/ phosphate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18695P130864  grail3.0007031301  16  AT5G11040   similar to hypothetical protein OsI_015984 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94751.1); similar to H0311C03.11 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67557.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO44298.1); contains InterPro domain Transport protein Trs120 (InterPro:IPR013935) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50354P352466  grail3.0008023501  333     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS53958P377696  grail3.0008045001  39     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18786P131498  grail3.0009006701  91  AT3G05960   sugar transporter 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS18850P131946  grail3.0010009401  121  AT1G65470   FAS1 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19144P134003  grail3.0015024001  180  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS19601P137203  grail3.0024036901  218  AT3G57500   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO19376.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20138P140961  grail3.0047028001  2  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46106P322737  grail3.0048000301  2     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20266P141860  grail3.0053010201  362  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20339P142369  grail3.0058011101  5  AT2G01570   RGA1 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38000P265994  grail3.0070002101  388  AT5G64667   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09805.1); similar to 52O08_7 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67553.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  298     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20614P144294  grail3.0085002501  34  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  119  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS52648P368525  grail3.0109006901  211     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38148P267031  grail3.0135001001  4  AT2G30580   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  372     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46181P323262  grail3.0150004801  85     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS20953P146671  grail3.0209002401  98  AT2G43900   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50573P353999  grail3.0385000201  180     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54975P384815  grail3.0447000401  363     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  319     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38393P268751  grail3.0626000101  9  AT4G39210   APL3 (large subunit of AGP 3) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  295     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38486P269399  grail3.1183000101  373  AT5G66310   kinesin motor family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55328P387283  grail3.13360000101  74     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55351P387449  grail3.17043000101  47     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55355P387476  grail3.17624000101  440     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54654P382570  grail3.2349000201  293     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46262P323830  grail3.2542000101  83     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46267P323869  grail3.3793000201  26     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55396P387759  grail3.3832000101  22     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46269P323881  grail3.3998000101  275     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  371     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  84     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46282P323974  grail3.5371000101  22     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46283P323979  grail3.5371000401  205     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55430P387999  grail3.6296000201  268     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  313     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38849P271938  grail3.8599000101  43     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS55451P388149  grail3.8620000101  62     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38867P272064  gw1.1007.6.1  190  AT1G59930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G59920.1); similar to putative MADS‐box transcription factor [Arabidopsis lyrata] (GB:AAO42467.1); contains domain PTHR11945 (PTHR11945); contains domain PTHR11945:SF14 
(PTHR11945:SF14) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46306P324137  gw1.1025.14.1405     



LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46309P324163  gw1.10258.1.13     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS38923P272459  gw1.1081.8.1  344  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46357P324497  gw1.1128.11.1370     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46369P324582  gw1.1160.2.1  40     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46372P324602  gw1.1164.1.1  237     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46403P324818  gw1.119.37.1  393     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46458P325203  gw1.124.174.1316     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39395P275763  gw1.137.136.1167  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39398P275784  gw1.137.197.136  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46604P326223  gw1.137.237.1413     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46609P326260  gw1.1375.1.1  383     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39465P276251  gw1.142.27.1  350  AT4G03540   integral membrane family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46648P326535  gw1.145.1.1  137     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  185  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46767P327367  gw1.159.30.1  354     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46809P327660  gw1.166.1.1  55     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46872P328102  gw1.17214.1.1191     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39941P279585  gw1.185.69.1  403  AT5G39190   GLP2A (GERMIN‐LIKE PROTEIN 2A); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  5  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46970P328788  gw1.190.14.1  406     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS46980P328856  gw1.193.107.1353     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40088P280613  gw1.205.68.1  291  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40108P280753  gw1.20794.1.1367  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40228P281594  gw1.229.30.1  134  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47133P329929  gw1.230.2.1  331     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47137P329955  gw1.2321.5.1  310  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47146P330020  gw1.235.4.1  215     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40266P281862  gw1.245.3.1  60  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40320P282234  gw1.2679.5.1  238  AT5G56350   pyruvate kinase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47264P330846  gw1.282.5.1  419     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47306P331136  gw1.309.24.1  407     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47328P331295  gw1.327.5.1  395  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47333P331327  gw1.335.1.1  23     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40639P284468  gw1.351.9.1  402  AT4G36220   FAH1 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40660P284618  gw1.372.18.1  386  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47406P331838  gw1.390.16.1  299     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47407P331846  gw1.390.17.1  367     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40755P285284  gw1.40.540.1  333  AT4G31940   CYP82C4 (cytochrome P450 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40811P285674  gw1.403.6.1  1  AT4G33495   RPD1 (ROOT PRIMORDIUM DEFECTIVE 1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47463P332240  gw1.41.620.1  235     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47489P332420  gw1.4269.1.1  280     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS40928P286490  gw1.436.18.1  172  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47518P332622  gw1.44.601.1  333     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47534P332735  gw1.447.1.1  440     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47535P332743  gw1.4476.1.1  385     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41006P287042  gw1.449.6.1  356  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47580P333057  gw1.511.3.1  158     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41228P288593  gw1.64.49.1  404  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  404  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47721P334038  gw1.6716.1.1  87     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47784P334479  gw1.7565.1.1  311     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47851P334950  gw1.8224.1.1  347     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47860P335008  gw1.8324.2.1  168     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47862P335024  gw1.8370.2.1  2     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47866P335049  gw1.843.1.1  311     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41619P291332  gw1.8777.2.1  195  AT5G43370   PHT2 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47927P335478  gw1.903.1.1  237     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS41657P291595  gw1.906.3.1  270  AT4G32650   ATKC1 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS47958P335693  gw1.952.1.1  4  AT3G25830   ATTPS‐CIN (TERPENE SYNTHASE‐LIKE SEQUENCE‐1 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21062P147432  gw1.I.2062.1  29  AT5G49700   DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  317     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21163P148137  gw1.I.3142.1  7  AT1G27290   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95086.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS21756P152291  gw1.I.8997.1  24  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48285P337984  gw1.II.2743.1  301  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48286P337989  gw1.II.2744.1  417  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48295P338054  gw1.II.3077.1  349  AT5G26330   plastocyanin‐like domain‐containing protein / mavicyanin 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22162P155130  gw1.II.3263.1  253  AT3G23220   DNA binding / transcription factor 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22228P155594  gw1.II.3876.1  20  AT1G47655   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22325P156270  gw1.II.735.1  12  AT4G01570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22374P156615  gw1.III.1024.1 2  AT1G12380   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49735.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN79336.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO16969.1); contains InterPro domain Actin‐binding FH2 (InterPro:IPR015425) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22378P156641  gw1.III.1044.1 3  AT2G35540   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22410P156868  gw1.III.1280.1 198  AT3G06470   GNS1/SUR4 membrane family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48356P338484  gw1.III.1809.1 422     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48369P338572  gw1.III.2091.1 45     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22529P157697  gw1.III.2120.1 16  AT4G23030   MATE efflux protein‐related 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22541P157785  gw1.III.2187.1 419  AT2G43580   chitinase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22550P157845  gw1.III.2224.1 266  AT3G13840   scarecrow transcription factor family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22745P159212  gw1.IV.1262.1 6  AT1G21740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81539.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS22753P159267  gw1.IV.1348.1 127  AT5G39130   germin‐like protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  318  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24041P168284  gw1.VI.1279.1 18  AT2G41660   MIZ1 (MIZU‐KUSSEI 1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24426P170979  gw1.VII.1454.1  3  AT4G33440   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  348  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  403  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS48890P342219  gw1.VII.2362.1  247     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25121P175844  gw1.VIII.996.1 307  AT1G69560   MYB105 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25204P176422  gw1.X.185.1  89  AT1G68460   ATIPT1 (ISOPENTENYLTRANSFERASE 1); adenylate dimethylallyltransferase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  217  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS25394P177757  gw1.X.372.1  3  AT3G25700   chloroplast nucleoid DNA‐binding protein‐related 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49064P343436  gw1.X.3857.1  7     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  392     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49129P343892  gw1.X.534.1  330  AT5G49330   AtMYB111 (myb domain protein 111); DNA binding / transcription factor 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49199P344383  gw1.XI.178.1  438     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49229P344595  gw1.XI.228.1  301  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49287P345000  gw1.XI.3128.1 365     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26335P184345  gw1.XIII.1835.1  332  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 



LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26336P184350  gw1.XIII.1839.1  391  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  345  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  284     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26446P185121  gw1.XIII.2915.1  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26528P185690  gw1.XIII.62.1  213  AT1G27410   DNA cross‐link repair protein‐related 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26706P186938  gw1.XIV.2418.1  79  AT1G02730   ATCSLD5 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49503P346511  gw1.XIV.304.1 440     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49510P346561  gw1.XIV.337.1 229     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49530P346697  gw1.XIV.378.1 64     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 3  AT1G03470   kinase interacting family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26874P188117  gw1.XIV.4244.1  224  AT3G46940   deoxyuridine 5'‐triphosphate nucleotidohydrolase family 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49558P346894  gw1.XIV.4286.1  126  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49559P346901  gw1.XIV.4293.1  116  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26879P188147  gw1.XIV.4318.1  2  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS26894P188252  gw1.XIV.670.1 20  AT1G78110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61735.1) 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49579P347043  gw1.XIX.1044.1  221     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27048P189332  gw1.XIX.2318.1  9  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27289P191017  gw1.XV.2316.1  355  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27306P191138  gw1.XV.2531.1  4  AT5G61750   cupin family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 358     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27565P192954  gw1.XVI.2146.1  64  AT5G06470   glutaredoxin family protein 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49853P348963  gw1.XVI.2951.1  102     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS49902P349303  gw1.XVI.3842.1  275     
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS27824P194762  gw1.XVII.278.1  244  AT1G28220   ATPUP3 (Arabidopsis thaliana purine permease 3); purine transmembrane transporter 
LF  LF1460  1460  14  6  27.7548  G1292 ‐ G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  E_POPLARS50007P350039  gw1.XVIII.1425.1  1  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
LF  LF1567  1567  16  1  29.7479  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS05672P039701  eugene3.00020559  1  AT1G29370   kinase‐related 
LF  LF1567  1567  16  1  29.7479  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS07489P052418  eugene3.00061326  2  AT4G28080   binding 
LF  LF1567  1567  16  1  29.7479  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS08275P057919  eugene3.00081418  2  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1567  1567  16  1  29.7479  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS29706P207937  eugene3.00440092  1  AT3G13772   endomembrane protein 70 
LF  LF1567  1567  16  1  29.7479  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS12370P086585  fgenesh4_pg.C_LG_I000797  2  AT4G23940   FtsH protease 
LF  LF1567  1567  16  1  29.7479  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS35847P250924  fgenesh4_pg.C_scaffold_193000046  1  AT2G24360   serine/threonine/tyrosine kinase 
LF  LF1567  1567  16  1  29.7479  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS21170P148185  gw1.I.3218.1  2  AT3G26990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49056.1); contains InterPro domain ENTH/VHS (InterPro:IPR008942); contains InterPro domain Protein of unknown 
function DUF618 (InterPro:IPR006903); contains InterPro domain Regulation of nuclear pre‐mRNA protein (InterPro:IPR006569) 
LF  LF1567  1567  16  1  29.7479  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS21573P151007  gw1.I.7241.1  1  AT5G19620   TOC75 
LF  LF1567  1567  16  1  29.7479  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS22889P160218  gw1.IV.2890.1 4  AT2G34040   apoptosis inhibitory 5 (API5) family protein 
LF  LF1567  1567  16  1  29.7479  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS23287P163006  gw1.IX.3188.1 1  AT3G52150   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1567  1567  16  1  29.7479  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS23361P163526  gw1.IX.3845.1 5  AT2G29650   inorganic phosphate transporter 
LF  LF1567  1567  16  1  29.7479  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS25310P177166  gw1.X.2954.1  2  AT3G52180   DSP4 
LF  LF1567  1567  16  1  29.7479  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS26331P184312  gw1.XIII.1801.1  4  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1567  1567  16  1  29.7479  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS27572P193000  gw1.XVI.2211.1  4  AT2G35940   BLH1 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS05672P039701  eugene3.00020559  1  AT1G29370   kinase‐related 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS06829P047800  eugene3.00050308  3  AT5G08230   PWWP domain‐containing protein 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS07320P051236  eugene3.00060702  1  AT3G10070   TAFII58 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS07489P052418  eugene3.00061326  3  AT4G28080   binding 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS08275P057919  eugene3.00081418  2  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS29706P207937  eugene3.00440092  1  AT3G13772   endomembrane protein 70 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS12370P086585  fgenesh4_pg.C_LG_I000797  2  AT4G23940   FtsH protease 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS35847P250924  fgenesh4_pg.C_scaffold_193000046  1  AT2G24360   serine/threonine/tyrosine kinase 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS36053P252368  fgenesh4_pg.C_scaffold_211000011  3  AT1G77180   chromatin protein family 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS18222P127549  grail3.0001136701  2  AT5G60790   ATGCN1 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 1) 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS21170P148185  gw1.I.3218.1  3  AT3G26990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49056.1); contains InterPro domain ENTH/VHS (InterPro:IPR008942); contains InterPro domain Protein of unknown 
function DUF618 (InterPro:IPR006903); contains InterPro domain Regulation of nuclear pre‐mRNA protein (InterPro:IPR006569) 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS21573P151007  gw1.I.7241.1  1  AT5G19620   TOC75 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS22889P160218  gw1.IV.2890.1 4  AT2G34040   apoptosis inhibitory 5 (API5) family protein 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS23287P163006  gw1.IX.3188.1 1  AT3G52150   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS23361P163526  gw1.IX.3845.1 5  AT2G29650   inorganic phosphate transporter 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS25310P177166  gw1.X.2954.1  2  AT3G52180   DSP4 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS25955P181680  gw1.XI.571.1  1  AT1G17220   FUG1 (FU‐GAERI1); translation initiation factor 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS26331P184312  gw1.XIII.1801.1  4  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS27572P193000  gw1.XVI.2211.1  4  AT2G35940   BLH1 
LF  LF1568  1568  16  1  29.7679  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS27729P194099  gw1.XVI.574.1 4  AT5G47750   protein kinase 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS05672P039701  eugene3.00020559  1  AT1G29370   kinase‐related 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS06829P047800  eugene3.00050308  3  AT5G08230   PWWP domain‐containing protein 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS07320P051236  eugene3.00060702  1  AT3G10070   TAFII58 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS07489P052418  eugene3.00061326  3  AT4G28080   binding 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS08275P057919  eugene3.00081418  2  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS29706P207937  eugene3.00440092  1  AT3G13772   endomembrane protein 70 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS12370P086585  fgenesh4_pg.C_LG_I000797  2  AT4G23940   FtsH protease 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS35847P250924  fgenesh4_pg.C_scaffold_193000046  1  AT2G24360   serine/threonine/tyrosine kinase 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS36053P252368  fgenesh4_pg.C_scaffold_211000011  3  AT1G77180   chromatin protein family 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS18222P127549  grail3.0001136701  2  AT5G60790   ATGCN1 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 1) 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS21170P148185  gw1.I.3218.1  4  AT3G26990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49056.1); contains InterPro domain ENTH/VHS (InterPro:IPR008942); contains InterPro domain Protein of unknown 
function DUF618 (InterPro:IPR006903); contains InterPro domain Regulation of nuclear pre‐mRNA protein (InterPro:IPR006569) 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS21573P151007  gw1.I.7241.1  1  AT5G19620   TOC75 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS22858P160002  gw1.IV.2486.1 3  AT4G18390   TCP family transcription factor 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS22889P160218  gw1.IV.2890.1 4  AT2G34040   apoptosis inhibitory 5 (API5) family protein 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS23287P163006  gw1.IX.3188.1 1  AT3G52150   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS23361P163526  gw1.IX.3845.1 5  AT2G29650   inorganic phosphate transporter 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS25310P177166  gw1.X.2954.1  2  AT3G52180   DSP4 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS25955P181680  gw1.XI.571.1  2  AT1G17220   FUG1 (FU‐GAERI1); translation initiation factor 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS26331P184312  gw1.XIII.1801.1  4  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS27572P193000  gw1.XVI.2211.1  4  AT2G35940   BLH1 
LF  LF1569  1569  16  1  29.7879  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS27729P194099  gw1.XVI.574.1 5  AT5G47750   protein kinase 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS05672P039701  eugene3.00020559  1  AT1G29370   kinase‐related 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS06829P047800  eugene3.00050308  3  AT5G08230   PWWP domain‐containing protein 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS07320P051236  eugene3.00060702  1  AT3G10070   TAFII58 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS07489P052418  eugene3.00061326  3  AT4G28080   binding 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS08275P057919  eugene3.00081418  2  AT3G22380   TIC (TIME FOR COFFEE) 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS29706P207937  eugene3.00440092  1  AT3G13772   endomembrane protein 70 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS12370P086585  fgenesh4_pg.C_LG_I000797  1  AT4G23940   FtsH protease 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS35847P250924  fgenesh4_pg.C_scaffold_193000046  1  AT2G24360   serine/threonine/tyrosine kinase 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS36053P252368  fgenesh4_pg.C_scaffold_211000011  3  AT1G77180   chromatin protein family 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS18222P127549  grail3.0001136701  2  AT5G60790   ATGCN1 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 1) 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS21170P148185  gw1.I.3218.1  4  AT3G26990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49056.1); contains InterPro domain ENTH/VHS (InterPro:IPR008942); contains InterPro domain Protein of unknown 
function DUF618 (InterPro:IPR006903); contains InterPro domain Regulation of nuclear pre‐mRNA protein (InterPro:IPR006569) 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS21573P151007  gw1.I.7241.1  1  AT5G19620   TOC75 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS22858P160002  gw1.IV.2486.1 3  AT4G18390   TCP family transcription factor 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS22889P160218  gw1.IV.2890.1 4  AT2G34040   apoptosis inhibitory 5 (API5) family protein 



LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS23287P163006  gw1.IX.3188.1 1  AT3G52150   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS23361P163526  gw1.IX.3845.1 4  AT2G29650   inorganic phosphate transporter 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS25955P181680  gw1.XI.571.1  2  AT1G17220   FUG1 (FU‐GAERI1); translation initiation factor 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS26331P184312  gw1.XIII.1801.1  4  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS27572P193000  gw1.XVI.2211.1  4  AT2G35940   BLH1 
LF  LF1570  1570  16  1  29.8079  G3724 ‐ rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  E_POPLARS27729P194099  gw1.XVI.574.1 5  AT5G47750   protein kinase 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS05672P039701  eugene3.00020559  1  AT1G29370   kinase‐related 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS06829P047800  eugene3.00050308  2  AT5G08230   PWWP domain‐containing protein 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS07489P052418  eugene3.00061326  3  AT4G28080   binding 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS29706P207937  eugene3.00440092  1  AT3G13772   endomembrane protein 70 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS12370P086585  fgenesh4_pg.C_LG_I000797  1  AT4G23940   FtsH protease 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS36053P252368  fgenesh4_pg.C_scaffold_211000011  3  AT1G77180   chromatin protein family 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS18222P127549  grail3.0001136701  2  AT5G60790   ATGCN1 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 1) 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS21170P148185  gw1.I.3218.1  4  AT3G26990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49056.1); contains InterPro domain ENTH/VHS (InterPro:IPR008942); contains InterPro domain Protein of unknown 
function DUF618 (InterPro:IPR006903); contains InterPro domain Regulation of nuclear pre‐mRNA protein (InterPro:IPR006569) 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS22858P160002  gw1.IV.2486.1 3  AT4G18390   TCP family transcription factor 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS22889P160218  gw1.IV.2890.1 3  AT2G34040   apoptosis inhibitory 5 (API5) family protein 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS23287P163006  gw1.IX.3188.1 1  AT3G52150   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS23361P163526  gw1.IX.3845.1 4  AT2G29650   inorganic phosphate transporter 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS25955P181680  gw1.XI.571.1  2  AT1G17220   FUG1 (FU‐GAERI1); translation initiation factor 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS26331P184312  gw1.XIII.1801.1  1  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1571  1571  16  2  29.8174  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS27729P194099  gw1.XVI.574.1 5  AT5G47750   protein kinase 
LF  LF1572  1572  16  2  29.8374  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS05672P039701  eugene3.00020559  1  AT1G29370   kinase‐related 
LF  LF1572  1572  16  2  29.8374  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS06829P047800  eugene3.00050308  2  AT5G08230   PWWP domain‐containing protein 
LF  LF1572  1572  16  2  29.8374  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS07489P052418  eugene3.00061326  2  AT4G28080   binding 
LF  LF1572  1572  16  2  29.8374  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS29706P207937  eugene3.00440092  1  AT3G13772   endomembrane protein 70 
LF  LF1572  1572  16  2  29.8374  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS12370P086585  fgenesh4_pg.C_LG_I000797  1  AT4G23940   FtsH protease 
LF  LF1572  1572  16  2  29.8374  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS36053P252368  fgenesh4_pg.C_scaffold_211000011  3  AT1G77180   chromatin protein family 
LF  LF1572  1572  16  2  29.8374  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS18222P127549  grail3.0001136701  2  AT5G60790   ATGCN1 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 1) 
LF  LF1572  1572  16  2  29.8374  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS21170P148185  gw1.I.3218.1  4  AT3G26990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49056.1); contains InterPro domain ENTH/VHS (InterPro:IPR008942); contains InterPro domain Protein of unknown 
function DUF618 (InterPro:IPR006903); contains InterPro domain Regulation of nuclear pre‐mRNA protein (InterPro:IPR006569) 
LF  LF1572  1572  16  2  29.8374  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS22858P160002  gw1.IV.2486.1 2  AT4G18390   TCP family transcription factor 
LF  LF1572  1572  16  2  29.8374  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS22889P160218  gw1.IV.2890.1 3  AT2G34040   apoptosis inhibitory 5 (API5) family protein 
LF  LF1572  1572  16  2  29.8374  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS23287P163006  gw1.IX.3188.1 1  AT3G52150   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
LF  LF1572  1572  16  2  29.8374  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS23361P163526  gw1.IX.3845.1 4  AT2G29650   inorganic phosphate transporter 
LF  LF1572  1572  16  2  29.8374  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS26331P184312  gw1.XIII.1801.1  1  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
LF  LF1572  1572  16  2  29.8374  rG1293 ‐ P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  E_POPLARS27729P194099  gw1.XVI.574.1 5  AT5G47750   protein kinase 
LF  LF1783  1783  19  4  33.8504  G2319 ‐ O206  scaffold_117 ‐ LG_19 ‐ 2.31  E_POPLARS34231P239615  eugene3.52920001  4  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1783  1783  19  4  33.8504  G2319 ‐ O206  scaffold_117 ‐ LG_19 ‐ 2.31  E_POPLARS35949P251643  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000023  1  AT1G06137   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06135.1) 
LF  LF1783  1783  19  4  33.8504  G2319 ‐ O206  scaffold_117 ‐ LG_19 ‐ 2.31  E_POPLARS49586P347090  gw1.XIX.119.1 3  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1783  1783  19  4  33.8504  G2319 ‐ O206  scaffold_117 ‐ LG_19 ‐ 2.31  E_POPLARS49673P347699  gw1.XIX.314.1 7  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1783  1783  19  4  33.8504  G2319 ‐ O206  scaffold_117 ‐ LG_19 ‐ 2.31  E_POPLARS49674P347707  gw1.XIX.319.1 7  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1783  1783  19  4  33.8504  G2319 ‐ O206  scaffold_117 ‐ LG_19 ‐ 2.31  E_POPLARS49678P347736  gw1.XIX.346.1 7  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
LF  LF1783  1783  19  4  33.8504  G2319 ‐ O206  scaffold_117 ‐ LG_19 ‐ 2.31  E_POPLARS27138P189961  gw1.XIX.747.1 8  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1783  1783  19  4  33.8504  G2319 ‐ O206  scaffold_117 ‐ LG_19 ‐ 2.31  E_POPLARS27139P189969  gw1.XIX.751.1 4  AT5G39110   germin‐like protein 
LF  LF1783  1783  19  4  33.8504  G2319 ‐ O206  scaffold_117 ‐ LG_19 ‐ 2.31  E_POPLARS27140P189975  gw1.XIX.757.1 8  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1783  1783  19  4  33.8504  G2319 ‐ O206  scaffold_117 ‐ LG_19 ‐ 2.31  E_POPLARS27141P189982  gw1.XIX.760.1 9  AT3G05950   germin‐like protein 
LF  LF1783  1783  19  4  33.8504  G2319 ‐ O206  scaffold_117 ‐ LG_19 ‐ 2.31  E_POPLARS27142P189991  gw1.XIX.765.1 8  AT3G05950   germin‐like protein 
RT  RT189  189  1  16  3.5768  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS00690P004824  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V2329  1  AT5G42370   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66319.1); contains domain SSF56300 (SSF56300) 
RT  RT189  189  1  16  3.5768  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS41946P293622  eugene3.00002172  1     
RT  RT189  189  1  16  3.5768  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS05300P037095  eugene3.00011579  2  AT3G46750   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62428.1) 
RT  RT189  189  1  16  3.5768  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS06400P044800  eugene3.00031707  2  AT1G79400   ATCHX2 
RT  RT189  189  1  16  3.5768  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS06796P047570  eugene3.00050166  4  AT2G22180   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT189  189  1  16  3.5768  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS10335P072339  eugene3.00131109  1  AT2G20760   protein binding / protein transporter/ structural molecule 
RT  RT189  189  1  16  3.5768  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS53791P376530  fgenesh1_pg.C_LG_I002956  1     
RT  RT189  189  1  16  3.5768  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS16904P118322  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000583  1  AT1G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42040.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1262 
(InterPro:IPR010683) 
RT  RT189  189  1  16  3.5768  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS36542P255791  fgenesh4_pg.C_scaffold_3152000002  2  AT3G63200   PLA IIIB 
RT  RT189  189  1  16  3.5768  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS37490P262425  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000164  2  AT2G43680   IQD14; calmodulin binding 
RT  RT189  189  1  16  3.5768  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS46060P322417  grail3.0019030801  2  AT5G59970   histone H4 
RT  RT189  189  1  16  3.5768  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS19478P136342  grail3.0022018701  3  AT5G59720   HSP18.2 (HEAT SHOCK PROTEIN 18.2) 
RT  RT191  191  1  16  3.6168  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS00690P004824  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V2329  1  AT5G42370   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66319.1); contains domain SSF56300 (SSF56300) 
RT  RT191  191  1  16  3.6168  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS41946P293622  eugene3.00002172  1     
RT  RT191  191  1  16  3.6168  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS05300P037095  eugene3.00011579  2  AT3G46750   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62428.1) 
RT  RT191  191  1  16  3.6168  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS06400P044800  eugene3.00031707  2  AT1G79400   ATCHX2 
RT  RT191  191  1  16  3.6168  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS06796P047570  eugene3.00050166  3  AT2G22180   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT191  191  1  16  3.6168  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS10335P072339  eugene3.00131109  1  AT2G20760   protein binding / protein transporter/ structural molecule 
RT  RT191  191  1  16  3.6168  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS53791P376530  fgenesh1_pg.C_LG_I002956  1     
RT  RT191  191  1  16  3.6168  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS36542P255791  fgenesh4_pg.C_scaffold_3152000002  2  AT3G63200   PLA IIIB 
RT  RT191  191  1  16  3.6168  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS37490P262425  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000164  2  AT2G43680   IQD14; calmodulin binding 
RT  RT191  191  1  16  3.6168  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS46060P322417  grail3.0019030801  2  AT5G59970   histone H4 
RT  RT191  191  1  16  3.6168  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS19478P136342  grail3.0022018701  3  AT5G59720   HSP18.2 (HEAT SHOCK PROTEIN 18.2) 
RT  RT192  192  1  16  3.6368  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS00690P004824  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V2329  1  AT5G42370   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66319.1); contains domain SSF56300 (SSF56300) 
RT  RT192  192  1  16  3.6368  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS41946P293622  eugene3.00002172  1     
RT  RT192  192  1  16  3.6368  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS05300P037095  eugene3.00011579  2  AT3G46750   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62428.1) 
RT  RT192  192  1  16  3.6368  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS06400P044800  eugene3.00031707  2  AT1G79400   ATCHX2 
RT  RT192  192  1  16  3.6368  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS06796P047570  eugene3.00050166  3  AT2G22180   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT192  192  1  16  3.6368  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS10335P072339  eugene3.00131109  1  AT2G20760   protein binding / protein transporter/ structural molecule 
RT  RT192  192  1  16  3.6368  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS53791P376530  fgenesh1_pg.C_LG_I002956  1     
RT  RT192  192  1  16  3.6368  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS36542P255791  fgenesh4_pg.C_scaffold_3152000002  2  AT3G63200   PLA IIIB 
RT  RT192  192  1  16  3.6368  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS37490P262425  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000164  2  AT2G43680   IQD14; calmodulin binding 
RT  RT192  192  1  16  3.6368  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS46060P322417  grail3.0019030801  2  AT5G59970   histone H4 
RT  RT192  192  1  16  3.6368  G1782 ‐ P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  E_POPLARS19478P136342  grail3.0022018701  3  AT5G59720   HSP18.2 (HEAT SHOCK PROTEIN 18.2) 
RT  RT478  478  3  9  9.1215  rG3989 ‐ G666 LG_3 ‐ 2.59  scaffold_1185 ‐  E_POPLARS42786P299502  eugene3.03330003  2     
RT  RT478  478  3  9  9.1215  rG3989 ‐ G666 LG_3 ‐ 2.59  scaffold_1185 ‐  E_POPLARS32781P229464  eugene3.163320001  2  AT3G27410   unknown protein 
RT  RT478  478  3  9  9.1215  rG3989 ‐ G666 LG_3 ‐ 2.59  scaffold_1185 ‐  E_POPLARS50831P355810  fgenesh1_pg.C_scaffold_16963000001  1     
RT  RT478  478  3  9  9.1215  rG3989 ‐ G666 LG_3 ‐ 2.59  scaffold_1185 ‐  E_POPLARS34806P243637  fgenesh4_pg.C_scaffold_11759000001  2  AT2G28290   SYD 
RT  RT478  478  3  9  9.1215  rG3989 ‐ G666 LG_3 ‐ 2.59  scaffold_1185 ‐  E_POPLARS35302P247114  fgenesh4_pg.C_scaffold_15152000001  1  AT1G68940   armadillo/beta‐catenin repeat protein‐related / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT478  478  3  9  9.1215  rG3989 ‐ G666 LG_3 ‐ 2.59  scaffold_1185 ‐  E_POPLARS35608P249252  fgenesh4_pg.C_scaffold_17186000001  4  AT4G24690   ubiquitin‐associated (UBA)/TS‐N domain‐containing protein / octicosapeptide/Phox/Bemp1 (PB1) domain‐containing protein 
RT  RT478  478  3  9  9.1215  rG3989 ‐ G666 LG_3 ‐ 2.59  scaffold_1185 ‐  E_POPLARS44838P313863  fgenesh4_pg.C_scaffold_19340000001  5     
RT  RT478  478  3  9  9.1215  rG3989 ‐ G666 LG_3 ‐ 2.59  scaffold_1185 ‐  E_POPLARS36910P258369  fgenesh4_pg.C_scaffold_4583000001  3  AT2G27220   BLH5 (BELL1‐LIKE HOMEODOMAIN 5); DNA binding / transcription factor 
RT  RT478  478  3  9  9.1215  rG3989 ‐ G666 LG_3 ‐ 2.59  scaffold_1185 ‐  E_POPLARS37047P259324  fgenesh4_pg.C_scaffold_5739000001  3  AT2G46450   ATCNGC12 
RT  RT478  478  3  9  9.1215  rG3989 ‐ G666 LG_3 ‐ 2.59  scaffold_1185 ‐  E_POPLARS37407P261847  fgenesh4_pg.C_scaffold_8034000001  4  AT4G04950   thioredoxin family protein 
RT  RT478  478  3  9  9.1215  rG3989 ‐ G666 LG_3 ‐ 2.59  scaffold_1185 ‐  E_POPLARS37624P263365  fgenesh4_pg.C_scaffold_9946000001  5  AT1G68940   armadillo/beta‐catenin repeat protein‐related / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT721  721  6  2  13.7727  rS613 ‐ rG139  LG_6 ‐ 1.31  LG_6 ‐ 2.27  E_POPLARS29025P203169  estExt_fgenesh4_pg.C_65530001  4  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
RT  RT721  721  6  2  13.7727  rS613 ‐ rG139  LG_6 ‐ 1.31  LG_6 ‐ 2.27  E_POPLARS04573P032009  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0238  2  AT1G28960   ATNUDT15 (ARABIDOPSIS THALIANA NUDIX HYDROLASE HOMOLOG 15); hydrolase 
RT  RT721  721  6  2  13.7727  rS613 ‐ rG139  LG_6 ‐ 1.31  LG_6 ‐ 2.27  E_POPLARS06939P048567  eugene3.00050838  2  AT1G44770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49710.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49710.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61851.1) 
RT  RT721  721  6  2  13.7727  rS613 ‐ rG139  LG_6 ‐ 1.31  LG_6 ‐ 2.27  E_POPLARS07186P050301  eugene3.00060219  3  AT1G30135   TIFY5A 



RT  RT721  721  6  2  13.7727  rS613 ‐ rG139  LG_6 ‐ 1.31  LG_6 ‐ 2.27  E_POPLARS55522P388647  fgenesh1_pg.C_scaffold_2285000001  5     
RT  RT721  721  6  2  13.7727  rS613 ‐ rG139  LG_6 ‐ 1.31  LG_6 ‐ 2.27  E_POPLARS14384P100683  fgenesh4_pg.C_LG_VI000076 2  AT4G01985   contains InterPro domain Eggshell protein (InterPro:IPR002952) 
RT  RT721  721  6  2  13.7727  rS613 ‐ rG139  LG_6 ‐ 1.31  LG_6 ‐ 2.27  E_POPLARS16697P116878  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000752  4  AT5G48050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G34070.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
RT  RT721  721  6  2  13.7727  rS613 ‐ rG139  LG_6 ‐ 1.31  LG_6 ‐ 2.27  E_POPLARS17725P124069  fgenesh4_pm.C_LG_X000304 3  AT3G22800   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
RT  RT721  721  6  2  13.7727  rS613 ‐ rG139  LG_6 ‐ 1.31  LG_6 ‐ 2.27  E_POPLARS18179P127249  grail3.0001100501  1  AT1G51400   photosystem II 5 kD protein 
RT  RT721  721  6  2  13.7727  rS613 ‐ rG139  LG_6 ‐ 1.31  LG_6 ‐ 2.27  E_POPLARS20376P142630  grail3.0061003201  4  AT3G62010   metal ion binding / oxidoreductase 
RT  RT721  721  6  2  13.7727  rS613 ‐ rG139  LG_6 ‐ 1.31  LG_6 ‐ 2.27  E_POPLARS21279P148947  gw1.I.4104.1  1  AT3G19620   glycosyl hydrolase family 3 protein 
RT  RT721  721  6  2  13.7727  rS613 ‐ rG139  LG_6 ‐ 1.31  LG_6 ‐ 2.27  E_POPLARS21643P151495  gw1.I.7997.1  3  AT3G23760   similar to transferase 
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS42089P294620  eugene3.00050618  3     
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS10471P073293  eugene3.00140206  1  AT4G00231   MEE50 (maternal effect embryo arrest 50); binding 
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS53320P373232  fgenesh1_pg.C_LG_IV001148 3     
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS52907P370337  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001491  2     
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS51288P359007  fgenesh1_pg.C_scaffold_123000043  2     
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS50880P356151  fgenesh1_pg.C_scaffold_201000026  7     
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS12700P088900  fgenesh4_pg.C_LG_I002751  1  AT2G14210   ANR1 
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS15292P107043  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001790  2  AT5G18920   similar to Os05g0404300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055502.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71063.1) 
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS35181P246261  fgenesh4_pg.C_scaffold_142000005  4  AT2G20710   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS45169P316179  fgenesh4_pg.C_scaffold_277000007  2     
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS17325P121272  fgenesh4_pm.C_LG_IV000168  2  AT5G46080   protein kinase family protein 
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS18943P132598  grail3.0011006201  2  AT5G09270   similar to hypothetical protein OsI_004420 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY76573.1) 
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS54791P383525  grail3.0316000401  1     
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS39112P273779  gw1.123.192.12  AT5G38660   APE1 (ACCLIMATION OF PHOTOSYNTHESIS TO ENVIRONMENT) 
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS39842P278889  gw1.171.89.1  6  AT3G10330   transcription initiation factor IIB‐2 / general transcription factor TFIIB‐2 (TFIIB2) 
RT  RT834  834  6  9  15.9402  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS40649P284542  gw1.3608.1.1  2  AT5G14670   ATARFA1B (ADP‐RIBOSYLATION FACTOR A1B); GTP binding / phospholipase activator/ protein binding 
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS42089P294620  eugene3.00050618  2     
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS10471P073293  eugene3.00140206  1  AT4G00231   MEE50 (maternal effect embryo arrest 50); binding 
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS32300P226097  eugene3.126580001  2  AT4G20070   ATAAH (ARABIDOPSIS THALIANA ALLANTOATE AMIDOHYDROLASE); allantoate deiminase/ metallopeptidase 
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS53320P373232  fgenesh1_pg.C_LG_IV001148 3     
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS52907P370337  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001491  3     
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS51288P359007  fgenesh1_pg.C_scaffold_123000043  1     
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS51226P358571  fgenesh1_pg.C_scaffold_134000034  1     
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS50880P356151  fgenesh1_pg.C_scaffold_201000026  6     
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS12700P088900  fgenesh4_pg.C_LG_I002751  1  AT2G14210   ANR1 
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS15292P107043  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001790  2  AT5G18920   similar to Os05g0404300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055502.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71063.1) 
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS45169P316179  fgenesh4_pg.C_scaffold_277000007  2     
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS17262P120831  fgenesh4_pm.C_LG_III000190  1  AT5G47230   ATERF5 
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS18943P132598  grail3.0011006201  3  AT5G09270   similar to hypothetical protein OsI_004420 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY76573.1) 
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS39842P278889  gw1.171.89.1  5  AT3G10330   transcription initiation factor IIB‐2 / general transcription factor TFIIB‐2 (TFIIB2) 
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS40649P284542  gw1.3608.1.1  2  AT5G14670   ATARFA1B (ADP‐RIBOSYLATION FACTOR A1B); GTP binding / phospholipase activator/ protein binding 
RT  RT835  835  6  9  15.9602  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS25419P177930  gw1.X.4160.1  1  AT3G23580   RNR2A 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS05175P036221  eugene3.00010704  4  AT3G50790   late embryogenesis abundant protein 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS08198P057381  eugene3.00081048  3  AT5G51470   auxin‐responsive GH3 family protein 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS10471P073293  eugene3.00140206  1  AT4G00231   MEE50 (maternal effect embryo arrest 50); binding 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS32300P226097  eugene3.126580001  3  AT4G20070   ATAAH (ARABIDOPSIS THALIANA ALLANTOATE AMIDOHYDROLASE); allantoate deiminase/ metallopeptidase 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS32561P227924  eugene3.145960001  2  AT3G17650   YSL5 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS53320P373232  fgenesh1_pg.C_LG_IV001148 4     
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS52907P370337  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001491  3     
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS51288P359007  fgenesh1_pg.C_scaffold_123000043  1     
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS51226P358571  fgenesh1_pg.C_scaffold_134000034  1     
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS50880P356151  fgenesh1_pg.C_scaffold_201000026  5     
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS12700P088900  fgenesh4_pg.C_LG_I002751  1  AT2G14210   ANR1 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS15292P107043  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001790  2  AT5G18920   similar to Os05g0404300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055502.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71063.1) 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS34832P243824  fgenesh4_pg.C_scaffold_11898000001  3  AT2G17290   CPK6 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS36152P253063  fgenesh4_pg.C_scaffold_21899000001  2  AT1G19580   GAMMA CA1 (GAMMA CARBONIC ANHYDRASE 1); carbonate dehydratase 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS45169P316179  fgenesh4_pg.C_scaffold_277000007  2     
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS37510P262564  fgenesh4_pg.C_scaffold_8770000001  5     
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS17262P120831  fgenesh4_pm.C_LG_III000190  1  AT5G47230   ATERF5 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS18943P132598  grail3.0011006201  3  AT5G09270   similar to hypothetical protein OsI_004420 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY76573.1) 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS54707P382940  grail3.2651000101  2     
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS39842P278889  gw1.171.89.1  4  AT3G10330   transcription initiation factor IIB‐2 / general transcription factor TFIIB‐2 (TFIIB2) 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS40649P284542  gw1.3608.1.1  2  AT5G14670   ATARFA1B (ADP‐RIBOSYLATION FACTOR A1B); GTP binding / phospholipase activator/ protein binding 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS21561P150923  gw1.I.7103.1  1  AT3G07940   zinc finger and C2 domain protein 
RT  RT836  836  6  9  15.9802  rG2281 ‐ G998 LG_6 ‐ 16.48  LG_6 ‐ 17.17  E_POPLARS25419P177930  gw1.X.4160.1  1  AT3G23580   RNR2A 
RT  RT838  838  6  10  16.0183  G998 ‐ rO50  LG_6 ‐ 17.17  LG_6 ‐ 18.22  E_POPLARS05175P036221  eugene3.00010704  4  AT3G50790   late embryogenesis abundant protein 
RT  RT838  838  6  10  16.0183  G998 ‐ rO50  LG_6 ‐ 17.17  LG_6 ‐ 18.22  E_POPLARS08198P057381  eugene3.00081048  3  AT5G51470   auxin‐responsive GH3 family protein 
RT  RT838  838  6  10  16.0183  G998 ‐ rO50  LG_6 ‐ 17.17  LG_6 ‐ 18.22  E_POPLARS10471P073293  eugene3.00140206  1  AT4G00231   MEE50 (maternal effect embryo arrest 50); binding 
RT  RT838  838  6  10  16.0183  G998 ‐ rO50  LG_6 ‐ 17.17  LG_6 ‐ 18.22  E_POPLARS32133P224929  eugene3.112740002  1  AT3G28700   similar to Os01g0588800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043438.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14897.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF185 (InterPro:IPR003788) 
RT  RT838  838  6  10  16.0183  G998 ‐ rO50  LG_6 ‐ 17.17  LG_6 ‐ 18.22  E_POPLARS32561P227924  eugene3.145960001  1  AT3G17650   YSL5 
RT  RT838  838  6  10  16.0183  G998 ‐ rO50  LG_6 ‐ 17.17  LG_6 ‐ 18.22  E_POPLARS53320P373232  fgenesh1_pg.C_LG_IV001148 4     
RT  RT838  838  6  10  16.0183  G998 ‐ rO50  LG_6 ‐ 17.17  LG_6 ‐ 18.22  E_POPLARS52907P370337  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001491  3     
RT  RT838  838  6  10  16.0183  G998 ‐ rO50  LG_6 ‐ 17.17  LG_6 ‐ 18.22  E_POPLARS50880P356151  fgenesh1_pg.C_scaffold_201000026  2     
RT  RT838  838  6  10  16.0183  G998 ‐ rO50  LG_6 ‐ 17.17  LG_6 ‐ 18.22  E_POPLARS34832P243824  fgenesh4_pg.C_scaffold_11898000001  3  AT2G17290   CPK6 
RT  RT838  838  6  10  16.0183  G998 ‐ rO50  LG_6 ‐ 17.17  LG_6 ‐ 18.22  E_POPLARS45169P316179  fgenesh4_pg.C_scaffold_277000007  2     
RT  RT838  838  6  10  16.0183  G998 ‐ rO50  LG_6 ‐ 17.17  LG_6 ‐ 18.22  E_POPLARS37510P262564  fgenesh4_pg.C_scaffold_8770000001  4     
RT  RT838  838  6  10  16.0183  G998 ‐ rO50  LG_6 ‐ 17.17  LG_6 ‐ 18.22  E_POPLARS54707P382940  grail3.2651000101  3     
RT  RT838  838  6  10  16.0183  G998 ‐ rO50  LG_6 ‐ 17.17  LG_6 ‐ 18.22  E_POPLARS25419P177930  gw1.X.4160.1  1  AT3G23580   RNR2A 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28739P201168  estExt_fgenesh4_pg.C_13980001  5  AT4G32410   RSW1 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02718P019026  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1730  3  AT1G21080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03038P021265  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1144  7  AT1G70985   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03238P022664  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X1958  7  AT5G02960   40S ribosomal protein S23 (RPS23B) 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03367P023569  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0843  1  AT5G56670   40S ribosomal protein S30 (RPS30C) 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03409P023863  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0239  2  AT4G11150   TUFF 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03630P025408  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0037  2  AT4G16450   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93272.1); contains domain PD104546 (PD104546) 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29281P204966  estExt_fgenesh4_pm.C_820005  7  AT2G33040   ATP synthase gamma chain 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03853P026968  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0696  7  AT5G59890   ADF4 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 4); actin binding 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04278P029945  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0254  4  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04708P032953  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0117  8  AT2G02760   ATUBC2 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41705P291933  estExt_Genewise1_v1.C_10620002  3     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28443P199098  estExt_Genewise1_v1.C_2860001  5  AT1G62830   LDL1 (LSD1‐LIKE1); amine oxidase 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28469P199277  estExt_Genewise1_v1.C_34370002  10  AT2G01220   nucleotidyltransferase 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00061P000426  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2658  3  AT4G15000   60S ribosomal protein L27 (RPL27C) 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00385P002695  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III1780  3  AT1G32050   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00721P005046  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4766  8  AT4G31700   RPS6 (RIBOSOMAL PROTEIN S6); structural constituent of ribosome 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00737P005157  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI0177  6  AT3G11670   DGD1 (DIGALACTOSYL DIACYLGLYCEROL DEFICIENT 1); galactolipid galactosyltransferase/ transferase 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01316P009212  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1173  8  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01630P011409  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1642  4  AT1G51200   zinc finger (AN1‐like) family protein 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01697P011877  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVII1414  13  AT5G15610   proteasome family protein 



RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS53732P376116  eugene3.00020242  1     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  4  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42033P294225  eugene3.00030305  5     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07475P052321  eugene3.00061276  18  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07696P053872  eugene3.00070145  3  AT3G59540   60S ribosomal protein L38 (RPL38B) 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09123P063855  eugene3.00102064  3  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09707P067943  eugene3.00120470  6  AT3G18360   VQ motif‐containing protein 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42641P298484  eugene3.01660002  9  AT4G22030   F‐box family protein 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31507P220548  eugene3.03760007  20  AT3G26730   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31632P221423  eugene3.05380001  21  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32396P226771  eugene3.133900001  9  AT3G57920   squamosa promoter‐binding protein 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42904P300327  eugene3.13810002  1  AT5G14750   ATMYB66 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32595P228163  eugene3.14830001  1  AT1G45976   SBP1 (S‐RIBONUCLEASE BINDING PROTEIN 1); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS33433P234030  eugene3.24680001  15  AT5G53800   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39254.1) 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43034P301232  eugene3.55410001  12     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50832P355815  fgenesh1_pg.C_scaffold_17264000001  5     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55055P385376  fgenesh1_pg.C_scaffold_538000003  19     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12490P087424  fgenesh4_pg.C_LG_I001543  1  AT3G11840   U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 3  AT1G67623   F‐box family protein 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13526P094679  fgenesh4_pg.C_LG_III001337 4  AT1G63060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G07330.1); similar to unknown [Xerophyta humilis] (GB:AAT45004.1) 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 8     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44091P308635  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001228  2     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44150P309045  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000654  3     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44260P309814  fgenesh4_pg.C_scaffold_11625000001  7     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44262P309833  fgenesh4_pg.C_scaffold_11639000001  11     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44363P310537  fgenesh4_pg.C_scaffold_12797000001  12     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  23     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  11     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44503P311517  fgenesh4_pg.C_scaffold_14617000001  10     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  7  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44521P311646  fgenesh4_pg.C_scaffold_149000024  12  AT1G75800   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44571P311992  fgenesh4_pg.C_scaffold_15527000001  5     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44606P312242  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  13     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS35813P250690  fgenesh4_pg.C_scaffold_190000020  1  AT5G43310   COP1‐interacting protein‐related 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45008P315054  fgenesh4_pg.C_scaffold_21914000001  10     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45026P315177  fgenesh4_pg.C_scaffold_2230000001  5     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45108P315755  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000001  3     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45108P315755  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000001  3     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45109P315760  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000002  10     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  21     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45239P316670  fgenesh4_pg.C_scaffold_326000005  6     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36666P256662  fgenesh4_pg.C_scaffold_371000003  19  AT5G58330   malate dehydrogenase (NADP) 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  20     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  22     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45480P318358  fgenesh4_pg.C_scaffold_5032000001  16     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45524P318667  fgenesh4_pg.C_scaffold_562000001  12     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45561P318924  fgenesh4_pg.C_scaffold_606000001  12     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45573P319006  fgenesh4_pg.C_scaffold_6230000002  10     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37335P261340  fgenesh4_pg.C_scaffold_725000001  18  AT4G12740   adenine‐DNA glycosylase‐related / MYH‐related 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45690P319829  fgenesh4_pg.C_scaffold_7356000001  12     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  21  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45776P320430  fgenesh4_pg.C_scaffold_8192000001  11     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20368P142575  grail3.0060003901  4  AT4G02040   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93361.1) 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20535P143743  grail3.0075008501  8     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20934P146535  grail3.0189002602  5  AT1G26910   60S ribosomal protein L10 (RPL10B) 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50627P354380  grail3.0667000101  10     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  20     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38759P271307  grail3.3486000101  15  AT5G07540   ATGRP‐6 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  6     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38883P272177  gw1.10407.2.12  AT5G59880   ADF3 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 3); actin binding 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39580P277056  gw1.149.12.1  3  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40092P280641  gw1.20513.1.11  AT3G04400   EMB2171 (EMBRYO DEFECTIVE 2171); structural constituent of ribosome 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40115P280803  gw1.2080.1.1  8  AT3G05560   60S ribosomal protein L22‐2 (RPL22B) 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47379P331652  gw1.376.26.1  15  ATCG00280   chloroplast gene encoding a CP43 subunit of  the photosystem II reaction center. promoter contains a blue‐light responsive element. 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47588P333115  gw1.5275.1.1  7     
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  9  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
RT  RT1087  1087  9  8  20.6877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50011P350068  gw1.XVIII.1518.1  6     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01790P012527  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_IV0028  18  AT1G02780   EMB2386 (EMBRYO DEFECTIVE 2386); structural constituent of ribosome 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28739P201168  estExt_fgenesh4_pg.C_13980001  7  AT4G32410   RSW1 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02085P014593  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II0348  5  AT1G06200   serine‐type peptidase/ signal peptidase 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02161P015127  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1091  1  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 
(InterPro:IPR015023) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02718P019026  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1730  3  AT1G21080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03038P021265  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1144  10  AT1G70985   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03238P022664  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X1958  7  AT5G02960   40S ribosomal protein S23 (RPS23B) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03367P023569  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0843  2  AT5G56670   40S ribosomal protein S30 (RPS30C) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03409P023863  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0239  4  AT4G11150   TUFF 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03630P025408  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0037  4  AT4G16450   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93272.1); contains domain PD104546 (PD104546) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03688P025813  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI1139  7  AT5G01600   ATFER1 (FERRETIN 1); ferric iron binding 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29148P204035  estExt_fgenesh4_pm.C_1400029  1  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29225P204573  estExt_fgenesh4_pm.C_400011  1  AT3G20050   ATTCP‐1 (Arabidopsis thaliana T‐complex protein 1 alpha subunit); ATP binding / protein binding / unfolded protein binding 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29281P204966  estExt_fgenesh4_pm.C_820005  10  AT2G33040   ATP synthase gamma chain 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03853P026968  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0696  12  AT5G59890   ADF4 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 4); actin binding 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04278P029945  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0254  7  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04306P030142  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0516  1  AT4G30996   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G24290.1); similar to H0311C03.8 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67554.1); similar to Os04g0501800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001053232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1068 (InterPro:IPR010471) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04708P032953  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0117  10  AT2G02760   ATUBC2 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04718P033024  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0245  1  AT2G31090   unknown protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41705P291933  estExt_Genewise1_v1.C_10620002  5     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28424P198966  estExt_Genewise1_v1.C_280199  2  AT5G20720   CHCPN10 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28443P199098  estExt_Genewise1_v1.C_2860001  6  AT1G62830   LDL1 (LSD1‐LIKE1); amine oxidase 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28469P199277  estExt_Genewise1_v1.C_34370002  13  AT2G01220   nucleotidyltransferase 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00061P000426  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2658  5  AT4G15000   60S ribosomal protein L27 (RPL27C) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00385P002695  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III1780  3  AT1G32050   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00465P003255  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV2725  19  AT3G53740   60S ribosomal protein L36 (RPL36B) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00721P005046  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4766  11  AT4G31700   RPS6 (RIBOSOMAL PROTEIN S6); structural constituent of ribosome 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00737P005157  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI0177  9  AT3G11670   DGD1 (DIGALACTOSYL DIACYLGLYCEROL DEFICIENT 1); galactolipid galactosyltransferase/ transferase 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00942P006592  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1413  5  AT4G02080   ATSAR2 



RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01316P009212  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1173  12  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01630P011409  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1642  6  AT1G51200   zinc finger (AN1‐like) family protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01697P011877  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVII1414  16  AT5G15610   proteasome family protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS05421P037941  eugene3.00012325  3  AT4G38540   monooxygenase 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS53732P376116  eugene3.00020242  1     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  4  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42033P294225  eugene3.00030305  10     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07475P052321  eugene3.00061276  30  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07696P053872  eugene3.00070145  4  AT3G59540   60S ribosomal protein L38 (RPL38B) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52971P370787  eugene3.00071319  2     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS08676P060728  eugene3.00091331  5  AT3G55440   ATCTIMC 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09123P063855  eugene3.00102064  4  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09707P067943  eugene3.00120470  6  AT3G18360   VQ motif‐containing protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS11152P078059  eugene3.00151255  1  AT5G37010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G65710.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76723.1) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS51794P362547  eugene3.00180227  27     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12053P084371  eugene3.00190414  2  AT3G03810   EDA30 (embryo sac development arrest 30) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  31  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS30744P215205  eugene3.01480023  3  AT5G60900   RLK1 (RECEPTOR‐LIKE PROTEIN KINASE 1); carbohydrate binding / kinase 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42641P298484  eugene3.01660002  17  AT4G22030   F‐box family protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31481P220365  eugene3.03460006  31     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31507P220548  eugene3.03760007  35  AT3G26730   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54954P384668  eugene3.04310008  37     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31632P221423  eugene3.05380001  38  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31874P223115  eugene3.08460002  32  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50391P352726  eugene3.104830001  36     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50415P352896  eugene3.122070001  30     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32396P226771  eugene3.133900001  9  AT3G57920   squamosa promoter‐binding protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42904P300327  eugene3.13810002  1  AT5G14750   ATMYB66 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32595P228163  eugene3.14830001  3  AT1G45976   SBP1 (S‐RIBONUCLEASE BINDING PROTEIN 1); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS33433P234030  eugene3.24680001  31  AT5G53800   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39254.1) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43034P301232  eugene3.55410001  13     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  17     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50832P355815  fgenesh1_pg.C_scaffold_17264000001  5     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55055P385376  fgenesh1_pg.C_scaffold_538000003  36     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12218P085522  fgenesh4_kg.C_LG_III000063 1  AT5G56540   AGP14 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12490P087424  fgenesh4_pg.C_LG_I001543  1  AT3G11840   U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13067P091466  fgenesh4_pg.C_LG_II001425  3  AT2G25710   HCS1 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHASE); catalytic 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 10  AT1G67623   F‐box family protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13526P094679  fgenesh4_pg.C_LG_III001337 5  AT1G63060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G07330.1); similar to unknown [Xerophyta humilis] (GB:AAT45004.1) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 10     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44091P308635  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001228  6     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44150P309045  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000654  4     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44260P309814  fgenesh4_pg.C_scaffold_11625000001  12     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44262P309833  fgenesh4_pg.C_scaffold_11639000001  11     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44363P310537  fgenesh4_pg.C_scaffold_12797000001  12     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  39     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  20     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44503P311517  fgenesh4_pg.C_scaffold_14617000001  10     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  12  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44521P311646  fgenesh4_pg.C_scaffold_149000024  16  AT1G75800   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44571P311992  fgenesh4_pg.C_scaffold_15527000001  5     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44606P312242  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  13     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  24  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS35813P250690  fgenesh4_pg.C_scaffold_190000020  3  AT5G43310   COP1‐interacting protein‐related 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44932P314518  fgenesh4_pg.C_scaffold_20920000001  2     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45008P315054  fgenesh4_pg.C_scaffold_21914000001  12     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45026P315177  fgenesh4_pg.C_scaffold_2230000001  5     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45108P315755  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000001  3     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45108P315755  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000001  3     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45109P315760  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000002  10     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  39     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45239P316670  fgenesh4_pg.C_scaffold_326000005  9     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36666P256662  fgenesh4_pg.C_scaffold_371000003  33  AT5G58330   malate dehydrogenase (NADP) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  38     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  40     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45480P318358  fgenesh4_pg.C_scaffold_5032000001  34     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45524P318667  fgenesh4_pg.C_scaffold_562000001  12     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  36     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45561P318924  fgenesh4_pg.C_scaffold_606000001  12     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45573P319006  fgenesh4_pg.C_scaffold_6230000002  10     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  37     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37335P261340  fgenesh4_pg.C_scaffold_725000001  34  AT4G12740   adenine‐DNA glycosylase‐related / MYH‐related 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45690P319829  fgenesh4_pg.C_scaffold_7356000001  12     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  39  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45776P320430  fgenesh4_pg.C_scaffold_8192000001  11     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37512P262579  fgenesh4_pg.C_scaffold_8790000001  31  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18792P131544  grail3.0009010801  2  AT3G22790   kinase interacting family protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19483P136376  grail3.0022021301  2  AT3G11400   EIF3G1 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20368P142575  grail3.0060003901  7  AT4G02040   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93361.1) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20399P142792  grail3.0061021202  12  AT5G27720   EMB1644 (EMBRYO DEFECTIVE 1644) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20535P143743  grail3.0075008501  9     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20540P143775  grail3.0075015301  2  AT4G35905   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43077.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF343 (InterPro:IPR005651) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20934P146535  grail3.0189002602  7  AT1G26910   60S ribosomal protein L10 (RPL10B) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38338P268361  grail3.0286000501  38  AT5G52450   MATE efflux protein‐related 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50627P354380  grail3.0667000101  15     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50629P354396  grail3.0682000101  13     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  37     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38759P271307  grail3.3486000101  24  AT5G07540   ATGRP‐6 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  19     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  11     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55432P388013  grail3.6655000101  8     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  19     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38883P272177  gw1.10407.2.14  AT5G59880   ADF3 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 3); actin binding 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39409P275857  gw1.1381.7.1  1  AT1G54210   ATG12a 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39580P277056  gw1.149.12.1  6  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46728P327093  gw1.1559.6.1  33     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40092P280641  gw1.20513.1.11  AT3G04400   EMB2171 (EMBRYO DEFECTIVE 2171); structural constituent of ribosome 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40115P280803  gw1.2080.1.1  11  AT3G05560   60S ribosomal protein L22‐2 (RPL22B) 



RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40177P281235  gw1.217.28.1  38  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47379P331652  gw1.376.26.1  30  ATCG00280   chloroplast gene encoding a CP43 subunit of  the photosystem II reaction center. promoter contains a blue‐light responsive element. 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47588P333115  gw1.5275.1.1  12     
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41247P288726  gw1.653.1.1  31  ATMG00900   cytochrome c biogenesis orf256 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS22807P159647  gw1.IV.2003.1 1  AT4G05100   AtMYB74 (myb domain protein 74); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS23454P164172  gw1.IX.4899.1 1  AT3G57120   protein kinase family protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  11  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS26294P184058  gw1.XIII.145.1 1  AT5G01710   similar to methyltransferase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24805.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48800.1); contains InterPro domain Methyltransferase FkbM (InterPro:IPR006342) 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  3  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1088  1088  9  8  20.7077  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50011P350068  gw1.XVIII.1518.1  10     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01790P012527  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_IV0028  26  AT1G02780   EMB2386 (EMBRYO DEFECTIVE 2386); structural constituent of ribosome 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28813P201687  estExt_fgenesh4_pg.C_1780025  9  AT2G34250   protein transport protein sec61 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28886P202199  estExt_fgenesh4_pg.C_280257  8  AT3G10050   OMR1 (L‐O‐METHYLTHREONINE RESISTANT 1); L‐threonine ammonia‐lyase 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28966P202762  estExt_fgenesh4_pg.C_410046  27  AT4G12600   ribosomal protein L7Ae/L30e/S12e/Gadd45 family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01924P013462  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I0883  2  AT1G28140   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68697.1) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02085P014593  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II0348  9  AT1G06200   serine‐type peptidase/ signal peptidase 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02161P015127  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1091  2  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 
(InterPro:IPR015023) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02718P019026  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1730  4  AT1G21080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03038P021265  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1144  11  AT1G70985   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03238P022664  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X1958  8  AT5G02960   40S ribosomal protein S23 (RPS23B) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03367P023569  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0843  6  AT5G56670   40S ribosomal protein S30 (RPS30C) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03409P023863  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0239  7  AT4G11150   TUFF 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03630P025408  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0037  5  AT4G16450   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93272.1); contains domain PD104546 (PD104546) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03664P025647  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0641  14  AT5G06140   ATSNX1 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03688P025813  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI1139  9  AT5G01600   ATFER1 (FERRETIN 1); ferric iron binding 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29148P204035  estExt_fgenesh4_pm.C_1400029  2  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29225P204573  estExt_fgenesh4_pm.C_400011  1  AT3G20050   ATTCP‐1 (Arabidopsis thaliana T‐complex protein 1 alpha subunit); ATP binding / protein binding / unfolded protein binding 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29281P204966  estExt_fgenesh4_pm.C_820005  17  AT2G33040   ATP synthase gamma chain 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03837P026859  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0505  6  AT3G26410   methyltransferase/ nucleic acid binding 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03853P026968  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0696  17  AT5G59890   ADF4 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 4); actin binding 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04278P029945  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0254  16  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04306P030142  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0516  1  AT4G30996   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G24290.1); similar to H0311C03.8 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67554.1); similar to Os04g0501800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001053232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1068 (InterPro:IPR010471) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04559P031910  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0016  1  AT1G11910   aspartyl protease family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04708P032953  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0117  10  AT2G02760   ATUBC2 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04718P033024  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0245  2  AT2G31090   unknown protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41705P291933  estExt_Genewise1_v1.C_10620002  5     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28424P198966  estExt_Genewise1_v1.C_280199  5  AT5G20720   CHCPN10 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28428P198993  estExt_Genewise1_v1.C_280341  5  AT4G33150   LKR 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28443P199098  estExt_Genewise1_v1.C_2860001  6  AT1G62830   LDL1 (LSD1‐LIKE1); amine oxidase 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28469P199277  estExt_Genewise1_v1.C_34370002  17  AT2G01220   nucleotidyltransferase 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28474P199316  estExt_Genewise1_v1.C_400048  1  AT3G60540   sec61beta family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28480P199356  estExt_Genewise1_v1.C_400263  23  AT1G02140   MAGO 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00055P000384  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2268  6  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94558.1); contains InterPro domain CHCH (InterPro:IPR010625) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00061P000426  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2658  9  AT4G15000   60S ribosomal protein L27 (RPL27C) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00385P002695  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III1780  5  AT1G32050   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00465P003255  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV2725  29  AT3G53740   60S ribosomal protein L36 (RPL36B) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00721P005046  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4766  15  AT4G31700   RPS6 (RIBOSOMAL PROTEIN S6); structural constituent of ribosome 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00737P005157  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI0177  15  AT3G11670   DGD1 (DIGALACTOSYL DIACYLGLYCEROL DEFICIENT 1); galactolipid galactosyltransferase/ transferase 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00942P006592  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1413  7  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01181P008263  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI0817  11  AT1G33140   60S ribosomal protein L9 (RPL90A/C) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01256P008791  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII0631  9  AT1G02780   EMB2386 (EMBRYO DEFECTIVE 2386); structural constituent of ribosome 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01316P009212  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1173  19  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01630P011409  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1642  10  AT1G51200   zinc finger (AN1‐like) family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01697P011877  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVII1414  25  AT5G15610   proteasome family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS05421P037941  eugene3.00012325  4  AT4G38540   monooxygenase 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS53732P376116  eugene3.00020242  1     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  6  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS06029P042201  eugene3.00030075  16  AT5G64090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G21050.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43471.1) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42033P294225  eugene3.00030305  13     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS06684P046788  eugene3.00041116  5  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07475P052321  eugene3.00061276  42  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07696P053872  eugene3.00070145  7  AT3G59540   60S ribosomal protein L38 (RPL38B) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52971P370787  eugene3.00071319  4     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42174P295216  eugene3.00082020  49     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS08676P060728  eugene3.00091331  10  AT3G55440   ATCTIMC 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09123P063855  eugene3.00102064  5  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09707P067943  eugene3.00120470  9  AT3G18360   VQ motif‐containing protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS10035P070240  eugene3.00130205  9  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS11152P078059  eugene3.00151255  1  AT5G37010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G65710.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76723.1) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS51794P362547  eugene3.00180227  35     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS11959P083712  eugene3.00181232  33  AT3G13580   60S ribosomal protein L7 (RPL7D) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12053P084371  eugene3.00190414  5  AT3G03810   EDA30 (embryo sac development arrest 30) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  42  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29602P207210  eugene3.00400312  2  AT3G50330   HEC2 (HECATE 2); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS30744P215205  eugene3.01480023  3  AT5G60900   RLK1 (RECEPTOR‐LIKE PROTEIN KINASE 1); carbohydrate binding / kinase 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42641P298484  eugene3.01660002  21  AT4G22030   F‐box family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  54     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31481P220365  eugene3.03460006  44     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31507P220548  eugene3.03760007  49  AT3G26730   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54954P384668  eugene3.04310008  51     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31632P221423  eugene3.05380001  52  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31711P221976  eugene3.06660003  51  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31874P223115  eugene3.08460002  44  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50391P352726  eugene3.104830001  50     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32134P224934  eugene3.112770001  42     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50415P352896  eugene3.122070001  43     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32396P226771  eugene3.133900001  9  AT3G57920   squamosa promoter‐binding protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42904P300327  eugene3.13810002  1  AT5G14750   ATMYB66 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32595P228163  eugene3.14830001  3  AT1G45976   SBP1 (S‐RIBONUCLEASE BINDING PROTEIN 1); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS33433P234030  eugene3.24680001  45  AT5G53800   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39254.1) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS34073P238506  eugene3.38220001  6  AT2G32520   dienelactone hydrolase family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43034P301232  eugene3.55410001  13     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50352P352456  fgenesh1_pg.C_LG_I000951  44     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 43     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  24     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50832P355815  fgenesh1_pg.C_scaffold_17264000001  5     



RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55055P385376  fgenesh1_pg.C_scaffold_538000003  50     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12218P085522  fgenesh4_kg.C_LG_III000063 2  AT5G56540   AGP14 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12490P087424  fgenesh4_pg.C_LG_I001543  1  AT3G11840   U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12996P090966  fgenesh4_pg.C_LG_II001011  5  AT1G09900   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13067P091466  fgenesh4_pg.C_LG_II001425  3  AT2G25710   HCS1 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHASE); catalytic 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 12  AT1G67623   F‐box family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13526P094679  fgenesh4_pg.C_LG_III001337 7  AT1G63060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G07330.1); similar to unknown [Xerophyta humilis] (GB:AAT45004.1) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 13     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 48     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44091P308635  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001228  7     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44150P309045  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000654  4     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44227P309589  fgenesh4_pg.C_scaffold_11099000001  45     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44260P309814  fgenesh4_pg.C_scaffold_11625000001  20     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44262P309833  fgenesh4_pg.C_scaffold_11639000001  11     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44363P310537  fgenesh4_pg.C_scaffold_12797000001  12     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  53     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  28     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44503P311517  fgenesh4_pg.C_scaffold_14617000001  10     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  14  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44521P311646  fgenesh4_pg.C_scaffold_149000024  19  AT1G75800   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44571P311992  fgenesh4_pg.C_scaffold_15527000001  5     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44606P312242  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  13     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  28  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS35813P250690  fgenesh4_pg.C_scaffold_190000020  6  AT5G43310   COP1‐interacting protein‐related 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  42     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  55     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44896P314270  fgenesh4_pg.C_scaffold_20252000001  47     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44932P314518  fgenesh4_pg.C_scaffold_20920000001  2     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45008P315054  fgenesh4_pg.C_scaffold_21914000001  16     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45026P315177  fgenesh4_pg.C_scaffold_2230000001  5     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45108P315755  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000001  3     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45108P315755  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000001  3     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45109P315760  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000002  10     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36406P254840  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000001  40  AT2G31830   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  53     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45239P316670  fgenesh4_pg.C_scaffold_326000005  13     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36666P256662  fgenesh4_pg.C_scaffold_371000003  43  AT5G58330   malate dehydrogenase (NADP) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  52     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  54     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45480P318358  fgenesh4_pg.C_scaffold_5032000001  48     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45524P318667  fgenesh4_pg.C_scaffold_562000001  12     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  50     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45561P318924  fgenesh4_pg.C_scaffold_606000001  12     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45573P319006  fgenesh4_pg.C_scaffold_6230000002  11     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  51     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37335P261340  fgenesh4_pg.C_scaffold_725000001  48  AT4G12740   adenine‐DNA glycosylase‐related / MYH‐related 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45690P319829  fgenesh4_pg.C_scaffold_7356000001  12     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  53  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45776P320430  fgenesh4_pg.C_scaffold_8192000001  11     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37512P262579  fgenesh4_pg.C_scaffold_8790000001  43  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18126P126879  grail3.0001041801  3  AT4G34590   ATB2 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18178P127246  grail3.0001096701  1  AT5G28040   transcription regulator 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18792P131544  grail3.0009010801  2  AT3G22790   kinase interacting family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19483P136376  grail3.0022021301  4  AT3G11400   EIF3G1 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19673P137708  grail3.0027005802  19  AT4G36960   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20368P142575  grail3.0060003901  10  AT4G02040   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93361.1) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20399P142792  grail3.0061021202  19  AT5G27720   EMB1644 (EMBRYO DEFECTIVE 1644) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20480P143358  grail3.0071003601  29  AT5G45775   60S ribosomal protein L11 (RPL11D) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20535P143743  grail3.0075008501  9     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20540P143775  grail3.0075015301  2  AT4G35905   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43077.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF343 (InterPro:IPR005651) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20934P146535  grail3.0189002602  9  AT1G26910   60S ribosomal protein L10 (RPL10B) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38338P268361  grail3.0286000501  50  AT5G52450   MATE efflux protein‐related 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50627P354380  grail3.0667000101  20     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50629P354396  grail3.0682000101  14     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  51     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46238P323660  grail3.10440000101  32     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38759P271307  grail3.3486000101  31  AT5G07540   ATGRP‐6 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  25     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  16     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55432P388013  grail3.6655000101  16     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  29     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38883P272177  gw1.10407.2.16  AT5G59880   ADF3 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 3); actin binding 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38887P272207  gw1.10472.1.11  AT5G50740   similar to ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39373P275611  gw1.135.173.11  AT1G16760   protein kinase family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39391P275735  gw1.137.1.1  3  AT5G50740   similar to ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39409P275857  gw1.1381.7.1  1  AT1G54210   ATG12a 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39580P277056  gw1.149.12.1  8  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46728P327093  gw1.1559.6.1  47     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40092P280641  gw1.20513.1.11  AT3G04400   EMB2171 (EMBRYO DEFECTIVE 2171); structural constituent of ribosome 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40115P280803  gw1.2080.1.1  13  AT3G05560   60S ribosomal protein L22‐2 (RPL22B) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40177P281235  gw1.217.28.1  52  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47379P331652  gw1.376.26.1  43  ATCG00280   chloroplast gene encoding a CP43 subunit of  the photosystem II reaction center. promoter contains a blue‐light responsive element. 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47588P333115  gw1.5275.1.1  15     
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41247P288726  gw1.653.1.1  43  ATMG00900   cytochrome c biogenesis orf256 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47967P335758  gw1.97.185.1  45  AT3G13890   MS35 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS21034P147234  gw1.I.1805.1  1  AT2G41900   zinc finger (CCCH‐type) family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS22807P159647  gw1.IV.2003.1 1  AT4G05100   AtMYB74 (myb domain protein 74); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS23401P163805  gw1.IX.434.1  1  AT5G21070   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67366.1) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS23454P164172  gw1.IX.4899.1 4  AT3G57120   protein kinase family protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS49014P343091  gw1.VIII.435.1 5  AT1G60800   NIK3 (NSP‐INTERACTING KINASE 3); kinase 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  13  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS26294P184058  gw1.XIII.145.1 1  AT5G01710   similar to methyltransferase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24805.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48800.1); contains InterPro domain Methyltransferase FkbM (InterPro:IPR006342) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  4  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS26618P186321  gw1.XIV.1495.1  13  AT4G01220   similar to RGXT1 (RHAMNOGALACTURONAN XYLOSYLTRANSFERASE 1) 
RT  RT1089  1089  9  8  20.7277  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50011P350068  gw1.XVIII.1518.1  14     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28645P200513  estExt_fgenesh4_kg.C_870004  39  AT5G36230   eIF4‐gamma/eIF5/eIF2‐epsilon domain‐containing protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01790P012527  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_IV0028  39  AT1G02780   EMB2386 (EMBRYO DEFECTIVE 2386); structural constituent of ribosome 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28813P201687  estExt_fgenesh4_pg.C_1780025  12  AT2G34250   protein transport protein sec61 



RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28886P202199  estExt_fgenesh4_pg.C_280257  9  AT3G10050   OMR1 (L‐O‐METHYLTHREONINE RESISTANT 1); L‐threonine ammonia‐lyase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28966P202762  estExt_fgenesh4_pg.C_410046  39  AT4G12600   ribosomal protein L7Ae/L30e/S12e/Gadd45 family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01924P013462  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I0883  2  AT1G28140   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68697.1) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02085P014593  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II0348  10  AT1G06200   serine‐type peptidase/ signal peptidase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02161P015127  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1091  4  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 
(InterPro:IPR015023) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02718P019026  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1730  4  AT1G21080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02805P019634  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1052  30  AT3G11780   MD‐2‐related lipid recognition domain‐containing protein / ML domain‐containing protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02827P019789  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1436  10  AT5G20900   TIFY3B 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02909P020361  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0836  18  AT5G67260   CYCD3;2 (CYCLIN D3;2); cyclin‐dependent protein kinase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03006P021041  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII0850  37  AT1G13700   glucosamine/galactosamine‐6‐phosphate isomerase family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03038P021265  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1144  12  AT1G70985   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03238P022664  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X1958  10  AT5G02960   40S ribosomal protein S23 (RPS23B) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03363P023540  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0735  6  AT3G48090   EDS1 (ENHANCED DISEASE SUSCEPTIBILITY 1); signal transducer/ triacylglycerol lipase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03367P023569  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0843  7  AT5G56670   40S ribosomal protein S30 (RPS30C) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03409P023863  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0239  9  AT4G11150   TUFF 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03630P025408  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0037  5  AT4G16450   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93272.1); contains domain PD104546 (PD104546) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03664P025647  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0641  19  AT5G06140   ATSNX1 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03688P025813  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI1139  11  AT5G01600   ATFER1 (FERRETIN 1); ferric iron binding 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29148P204035  estExt_fgenesh4_pm.C_1400029  2  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29190P204329  estExt_fgenesh4_pm.C_280042  1  AT1G61700   DNA‐directed RNA polymerase II 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29225P204573  estExt_fgenesh4_pm.C_400011  3  AT3G20050   ATTCP‐1 (Arabidopsis thaliana T‐complex protein 1 alpha subunit); ATP binding / protein binding / unfolded protein binding 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29281P204966  estExt_fgenesh4_pm.C_820005  29  AT2G33040   ATP synthase gamma chain 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03837P026859  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0505  13  AT3G26410   methyltransferase/ nucleic acid binding 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03853P026968  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0696  24  AT5G59890   ADF4 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 4); actin binding 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04042P028294  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_III0216  30  AT3G49910   60S ribosomal protein L26 (RPL26A) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04278P029945  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0254  25  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04306P030142  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0516  2  AT4G30996   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G24290.1); similar to H0311C03.8 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67554.1); similar to Os04g0501800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001053232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1068 (InterPro:IPR010471) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04529P031701  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_X0765  24  AT1G07070   60S ribosomal protein L35a (RPL35aA) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04559P031910  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0016  1  AT1G11910   aspartyl protease family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04708P032953  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0117  10  AT2G02760   ATUBC2 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04718P033024  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0245  6  AT2G31090   unknown protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04770P033386  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVI0242  13  AT3G11660   NHL1 (NDR1/HIN1‐like 1) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41705P291933  estExt_Genewise1_v1.C_10620002  9     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28424P198966  estExt_Genewise1_v1.C_280199  9  AT5G20720   CHCPN10 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28428P198993  estExt_Genewise1_v1.C_280341  10  AT4G33150   LKR 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28443P199098  estExt_Genewise1_v1.C_2860001  10  AT1G62830   LDL1 (LSD1‐LIKE1); amine oxidase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28469P199277  estExt_Genewise1_v1.C_34370002  25  AT2G01220   nucleotidyltransferase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28474P199316  estExt_Genewise1_v1.C_400048  2  AT3G60540   sec61beta family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28480P199356  estExt_Genewise1_v1.C_400263  37  AT1G02140   MAGO 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00055P000384  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2268  6  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94558.1); contains InterPro domain CHCH (InterPro:IPR010625) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00061P000426  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2658  10  AT4G15000   60S ribosomal protein L27 (RPL27C) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41731P292117  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I6025  2  AT5G62700   TUB3 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00385P002695  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III1780  7  AT1G32050   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00450P003149  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV1217  25  AT5G42190   SKP1B 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00465P003255  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV2725  43  AT3G53740   60S ribosomal protein L36 (RPL36B) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00721P005046  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4766  19  AT4G31700   RPS6 (RIBOSOMAL PROTEIN S6); structural constituent of ribosome 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00737P005157  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI0177  25  AT3G11670   DGD1 (DIGALACTOSYL DIACYLGLYCEROL DEFICIENT 1); galactolipid galactosyltransferase/ transferase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00774P005416  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1602  5  AT2G41690   AT‐HSFB3 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00942P006592  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1413  12  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01063P007440  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2660  1  AT5G42300   UBL5 (UBIQUITIN‐LIKE PROTEIN 5) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01181P008263  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI0817  19  AT1G33140   60S ribosomal protein L9 (RPL90A/C) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01256P008791  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII0631  12  AT1G02780   EMB2386 (EMBRYO DEFECTIVE 2386); structural constituent of ribosome 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01316P009212  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1173  29  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01630P011409  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1642  17  AT1G51200   zinc finger (AN1‐like) family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01697P011877  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVII1414  36  AT5G15610   proteasome family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04883P034178  eugene3.00002113  4  AT3G49490   unknown protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS05377P037638  eugene3.00012131  30  AT3G27160   GHS1 (GLUCOSE HYPERSENSITIVE 1); structural constituent of ribosome 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS05421P037941  eugene3.00012325  5  AT4G38540   monooxygenase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS53732P376116  eugene3.00020242  1     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  6  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS06029P042201  eugene3.00030075  24  AT5G64090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G21050.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43471.1) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42033P294225  eugene3.00030305  21     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS06684P046788  eugene3.00041116  9  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS06817P047718  eugene3.00050260  39  AT5G09900   RPN5A 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07475P052321  eugene3.00061276  57  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07696P053872  eugene3.00070145  14  AT3G59540   60S ribosomal protein L38 (RPL38B) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52971P370787  eugene3.00071319  4     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42174P295216  eugene3.00082020  69     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS08540P059775  eugene3.00090669  1  AT4G34100   protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS08676P060728  eugene3.00091331  11  AT3G55440   ATCTIMC 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09123P063855  eugene3.00102064  6  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09707P067943  eugene3.00120470  11  AT3G18360   VQ motif‐containing protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09763P068338  eugene3.00120654  62  AT5G07530   ATGRP‐7 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS10035P070240  eugene3.00130205  10  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42320P296237  eugene3.00140182  20  AT2G45510   CYP704A2 (cytochrome P450 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS11152P078059  eugene3.00151255  2  AT5G37010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G65710.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76723.1) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS51794P362547  eugene3.00180227  48     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS11959P083712  eugene3.00181232  49  AT3G13580   60S ribosomal protein L7 (RPL7D) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12053P084371  eugene3.00190414  6  AT3G03810   EDA30 (embryo sac development arrest 30) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  53  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29602P207210  eugene3.00400312  2  AT3G50330   HEC2 (HECATE 2); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS51545P360806  eugene3.00440166  13     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS30263P211838  eugene3.01180035  3  AT1G32470   glycine cleavage system H protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS30744P215205  eugene3.01480023  2  AT5G60900   RLK1 (RECEPTOR‐LIKE PROTEIN KINASE 1); carbohydrate binding / kinase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42641P298484  eugene3.01660002  24  AT4G22030   F‐box family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  74     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  73  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50555P353878  eugene3.03320001  68     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31481P220365  eugene3.03460006  61     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31507P220548  eugene3.03760007  70  AT3G26730   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  67     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54954P384668  eugene3.04310008  71     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31632P221423  eugene3.05380001  71  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31711P221976  eugene3.06660003  70  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50641P354480  eugene3.07910004  31     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31874P223115  eugene3.08460002  65  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 



RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50391P352726  eugene3.104830001  68     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32134P224934  eugene3.112770001  62     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50415P352896  eugene3.122070001  56     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32396P226771  eugene3.133900001  9  AT3G57920   squamosa promoter‐binding protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42904P300327  eugene3.13810002  1  AT5G14750   ATMYB66 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32595P228163  eugene3.14830001  4  AT1G45976   SBP1 (S‐RIBONUCLEASE BINDING PROTEIN 1); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS33433P234030  eugene3.24680001  64  AT5G53800   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39254.1) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS34072P238501  eugene3.38190002  62  AT5G07530   ATGRP‐7 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS34073P238506  eugene3.38220001  8  AT2G32520   dienelactone hydrolase family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43034P301232  eugene3.55410001  14     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50352P352456  fgenesh1_pg.C_LG_I000951  62     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 57     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52369P366574  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000676  71     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  33     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50838P355859  fgenesh1_pg.C_scaffold_19895000001  62     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54755P383273  fgenesh1_pg.C_scaffold_294000002  75     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55055P385376  fgenesh1_pg.C_scaffold_538000003  70     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12218P085522  fgenesh4_kg.C_LG_III000063 3  AT5G56540   AGP14 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43115P301805  fgenesh4_pg.C_LG_I001224  60     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12490P087424  fgenesh4_pg.C_LG_I001543  1  AT3G11840   U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12996P090966  fgenesh4_pg.C_LG_II001011  6  AT1G09900   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13067P091466  fgenesh4_pg.C_LG_II001425  5  AT2G25710   HCS1 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHASE); catalytic 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 17  AT1G67623   F‐box family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43308P303156  fgenesh4_pg.C_LG_III000029 1     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13526P094679  fgenesh4_pg.C_LG_III001337 7  AT1G63060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G07330.1); similar to unknown [Xerophyta humilis] (GB:AAT45004.1) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 17     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS14793P103551  fgenesh4_pg.C_LG_VII000260  2  AT1G61730   DNA‐binding storekeeper protein‐related 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 68     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44091P308635  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001228  12     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44150P309045  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000654  5     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44227P309589  fgenesh4_pg.C_scaffold_11099000001  63     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44260P309814  fgenesh4_pg.C_scaffold_11625000001  33     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44262P309833  fgenesh4_pg.C_scaffold_11639000001  11     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44363P310537  fgenesh4_pg.C_scaffold_12797000001  12     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  73     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  30     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44503P311517  fgenesh4_pg.C_scaffold_14617000001  11     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  64     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  17  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44521P311646  fgenesh4_pg.C_scaffold_149000024  22  AT1G75800   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44571P311992  fgenesh4_pg.C_scaffold_15527000001  5     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44606P312242  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  13     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  31  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS35813P250690  fgenesh4_pg.C_scaffold_190000020  8  AT5G43310   COP1‐interacting protein‐related 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  58     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  75     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44888P314210  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000017  55     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44896P314270  fgenesh4_pg.C_scaffold_20252000001  66     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44932P314518  fgenesh4_pg.C_scaffold_20920000001  2     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45008P315054  fgenesh4_pg.C_scaffold_21914000001  22     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45026P315177  fgenesh4_pg.C_scaffold_2230000001  5     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45108P315755  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000001  3     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45108P315755  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000001  3     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45109P315760  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000002  10     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36406P254840  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000001  58  AT2G31830   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36409P254858  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000005  59  AT1G79830   GC5 (GOLGIN CANDIDATE 5) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  73     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45239P316670  fgenesh4_pg.C_scaffold_326000005  16     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36666P256662  fgenesh4_pg.C_scaffold_371000003  55  AT5G58330   malate dehydrogenase (NADP) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  72     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  74     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45480P318358  fgenesh4_pg.C_scaffold_5032000001  67     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  70     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45524P318667  fgenesh4_pg.C_scaffold_562000001  12     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  70     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45561P318924  fgenesh4_pg.C_scaffold_606000001  12     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45573P319006  fgenesh4_pg.C_scaffold_6230000002  15     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  71     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37335P261340  fgenesh4_pg.C_scaffold_725000001  68  AT4G12740   adenine‐DNA glycosylase‐related / MYH‐related 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45690P319829  fgenesh4_pg.C_scaffold_7356000001  12     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  73  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45776P320430  fgenesh4_pg.C_scaffold_8192000001  11     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37446P262117  fgenesh4_pg.C_scaffold_840000001  68  AT4G12740   adenine‐DNA glycosylase‐related / MYH‐related 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37512P262579  fgenesh4_pg.C_scaffold_8790000001  62  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45866P321058  fgenesh4_pg.C_scaffold_959000001  71     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS17234P120632  fgenesh4_pm.C_LG_II001042 4  AT3G14330   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37708P263955  fgenesh4_pm.C_scaffold_182000007  18  AT1G53320   AtTLP7 (TUBBY LIKE PROTEIN 7); phosphoric diester hydrolase/ transcription factor 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18126P126879  grail3.0001041801  3  AT4G34590   ATB2 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18178P127246  grail3.0001096701  1  AT5G28040   transcription regulator 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18187P127307  grail3.0001109401  3  AT3G46980   transporter‐related 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18390P128730  grail3.0003047301  29  AT3G10260   reticulon family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18792P131544  grail3.0009010801  2  AT3G22790   kinase interacting family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19483P136376  grail3.0022021301  5  AT3G11400   EIF3G1 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19673P137708  grail3.0027005802  33  AT4G36960   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19894P139258  grail3.0035028601  26  AT1G01360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G01026.1); similar to hypothetical protein [Arabidopsis suecica] (GB:BAF63139.1); contains domain SSF55961 (SSF55961) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20113P140788  grail3.0047001901  23  AT4G20150   similar to Os07g0498300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001059709.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94837.1) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20225P141571  grail3.0051002101  1  AT1G64720   CP5 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20368P142575  grail3.0060003901  14  AT4G02040   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93361.1) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20399P142792  grail3.0061021202  23  AT5G27720   EMB1644 (EMBRYO DEFECTIVE 1644) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20480P143358  grail3.0071003601  45  AT5G45775   60S ribosomal protein L11 (RPL11D) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20535P143743  grail3.0075008501  9     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20540P143775  grail3.0075015301  2  AT4G35905   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43077.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF343 (InterPro:IPR005651) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20934P146535  grail3.0189002602  10  AT1G26910   60S ribosomal protein L10 (RPL10B) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38318P268222  grail3.0243000601  11  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38338P268361  grail3.0286000501  70  AT5G52450   MATE efflux protein‐related 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38383P268676  grail3.0548000201  12  AT1G12000   pyrophosphate‐‐fructose‐6‐phosphate 1‐phosphotransferase beta subunit 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50627P354380  grail3.0667000101  27     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50629P354396  grail3.0682000101  19     



RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54106P378733  grail3.0760000101  50     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  70     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46238P323660  grail3.10440000101  44     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38759P271307  grail3.3486000101  39  AT5G07540   ATGRP‐6 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  32     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  26     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55432P388013  grail3.6655000101  25     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  45     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38883P272177  gw1.10407.2.16  AT5G59880   ADF3 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 3); actin binding 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38887P272207  gw1.10472.1.11  AT5G50740   similar to ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46364P324545  gw1.1152.3.1  63     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46464P325244  gw1.124.9.1  6  AT1G74100   sulfotransferase family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39373P275611  gw1.135.173.11  AT1G16760   protein kinase family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39391P275735  gw1.137.1.1  3  AT5G50740   similar to ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39407P275849  gw1.13731.1.155  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39409P275857  gw1.1381.7.1  1  AT1G54210   ATG12a 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39580P277056  gw1.149.12.1  9  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46728P327093  gw1.1559.6.1  66     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46928P328496  gw1.1819.2.1  1     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46939P328572  gw1.184.32.1  67     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40092P280641  gw1.20513.1.11  AT3G04400   EMB2171 (EMBRYO DEFECTIVE 2171); structural constituent of ribosome 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40115P280803  gw1.2080.1.1  14  AT3G05560   60S ribosomal protein L22‐2 (RPL22B) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40177P281235  gw1.217.28.1  72  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47379P331652  gw1.376.26.1  62  ATCG00280   chloroplast gene encoding a CP43 subunit of  the photosystem II reaction center. promoter contains a blue‐light responsive element. 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47588P333115  gw1.5275.1.1  16     
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41186P288300  gw1.6399.1.1  1  ATCG00120   Encodes the ATPase alpha subunit 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41247P288726  gw1.653.1.1  62  ATMG00900   cytochrome c biogenesis orf256 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41270P288889  gw1.66.246.1  2  AT1G16120   WAKL1 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 1); kinase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47967P335758  gw1.97.185.1  55  AT3G13890   MS35 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS21034P147234  gw1.I.1805.1  1  AT2G41900   zinc finger (CCCH‐type) family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS23401P163805  gw1.IX.434.1  1  AT5G21070   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67366.1) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS23454P164172  gw1.IX.4899.1 6  AT3G57120   protein kinase family protein 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS49014P343091  gw1.VIII.435.1 5  AT1G60800   NIK3 (NSP‐INTERACTING KINASE 3); kinase 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  13  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS26294P184058  gw1.XIII.145.1 1  AT5G01710   similar to methyltransferase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24805.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48800.1); contains InterPro domain Methyltransferase FkbM (InterPro:IPR006342) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS26618P186321  gw1.XIV.1495.1  15  AT4G01220   similar to RGXT1 (RHAMNOGALACTURONAN XYLOSYLTRANSFERASE 1) 
RT  RT1090  1090  9  8  20.7477  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50011P350068  gw1.XVIII.1518.1  17     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28645P200513  estExt_fgenesh4_kg.C_870004  53  AT5G36230   eIF4‐gamma/eIF5/eIF2‐epsilon domain‐containing protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01790P012527  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_IV0028  50  AT1G02780   EMB2386 (EMBRYO DEFECTIVE 2386); structural constituent of ribosome 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28813P201687  estExt_fgenesh4_pg.C_1780025  15  AT2G34250   protein transport protein sec61 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28886P202199  estExt_fgenesh4_pg.C_280257  11  AT3G10050   OMR1 (L‐O‐METHYLTHREONINE RESISTANT 1); L‐threonine ammonia‐lyase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28966P202762  estExt_fgenesh4_pg.C_410046  52  AT4G12600   ribosomal protein L7Ae/L30e/S12e/Gadd45 family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02085P014593  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II0348  13  AT1G06200   serine‐type peptidase/ signal peptidase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02161P015127  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1091  4  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 
(InterPro:IPR015023) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02718P019026  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1730  4  AT1G21080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02805P019634  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1052  40  AT3G11780   MD‐2‐related lipid recognition domain‐containing protein / ML domain‐containing protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02827P019789  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1436  14  AT5G20900   TIFY3B 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02884P020186  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0461  4  AT5G10350   polyadenylate‐binding protein family protein / PABP family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02909P020361  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0836  24  AT5G67260   CYCD3;2 (CYCLIN D3;2); cyclin‐dependent protein kinase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02950P020648  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII0160  35  AT3G54300   ATVAMP727 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03006P021041  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII0850  46  AT1G13700   glucosamine/galactosamine‐6‐phosphate isomerase family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03038P021265  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1144  14  AT1G70985   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03238P022664  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X1958  10  AT5G02960   40S ribosomal protein S23 (RPS23B) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03363P023540  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0735  8  AT3G48090   EDS1 (ENHANCED DISEASE SUSCEPTIBILITY 1); signal transducer/ triacylglycerol lipase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03367P023569  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0843  10  AT5G56670   40S ribosomal protein S30 (RPS30C) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03398P023785  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0042  2  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03409P023863  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0239  12  AT4G11150   TUFF 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03590P025130  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XV0629  16  AT3G23620   brix domain‐containing protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03630P025408  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0037  6  AT4G16450   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93272.1); contains domain PD104546 (PD104546) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03664P025647  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0641  28  AT5G06140   ATSNX1 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03688P025813  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI1139  14  AT5G01600   ATFER1 (FERRETIN 1); ferric iron binding 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29148P204035  estExt_fgenesh4_pm.C_1400029  3  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29190P204329  estExt_fgenesh4_pm.C_280042  1  AT1G61700   DNA‐directed RNA polymerase II 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29225P204573  estExt_fgenesh4_pm.C_400011  8  AT3G20050   ATTCP‐1 (Arabidopsis thaliana T‐complex protein 1 alpha subunit); ATP binding / protein binding / unfolded protein binding 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29281P204966  estExt_fgenesh4_pm.C_820005  39  AT2G33040   ATP synthase gamma chain 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03837P026859  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0505  24  AT3G26410   methyltransferase/ nucleic acid binding 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03853P026968  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0696  31  AT5G59890   ADF4 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 4); actin binding 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03898P027283  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I1230  39  AT1G33140   60S ribosomal protein L9 (RPL90A/C) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04042P028294  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_III0216  41  AT3G49910   60S ribosomal protein L26 (RPL26A) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04151P029056  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0217  13  AT4G34640   SQS1 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04278P029945  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0254  31  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04306P030142  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0516  3  AT4G30996   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G24290.1); similar to H0311C03.8 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67554.1); similar to Os04g0501800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001053232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1068 (InterPro:IPR010471) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04529P031701  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_X0765  37  AT1G07070   60S ribosomal protein L35a (RPL35aA) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04559P031910  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0016  2  AT1G11910   aspartyl protease family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04708P032953  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0117  13  AT2G02760   ATUBC2 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04718P033024  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0245  8  AT2G31090   unknown protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04770P033386  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVI0242  17  AT3G11660   NHL1 (NDR1/HIN1‐like 1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41705P291933  estExt_Genewise1_v1.C_10620002  16     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28231P197616  estExt_Genewise1_v1.C_1200033  36  AT2G20820   similar to hypothetical protein [Capsicum chinense] (GB:CAJ13713.1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28424P198966  estExt_Genewise1_v1.C_280199  13  AT5G20720   CHCPN10 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28428P198993  estExt_Genewise1_v1.C_280341  13  AT4G33150   LKR 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28443P199098  estExt_Genewise1_v1.C_2860001  12  AT1G62830   LDL1 (LSD1‐LIKE1); amine oxidase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28453P199170  estExt_Genewise1_v1.C_290177  7  AT5G47020   glycine‐rich protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28469P199277  estExt_Genewise1_v1.C_34370002  38  AT2G01220   nucleotidyltransferase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28474P199316  estExt_Genewise1_v1.C_400048  4  AT3G60540   sec61beta family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28480P199356  estExt_Genewise1_v1.C_400263  49  AT1G02140   MAGO 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00018P000126  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I1066  25  AT5G52370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G58990.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21535.1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00055P000384  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2268  7  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94558.1); contains InterPro domain CHCH (InterPro:IPR010625) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00061P000426  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2658  11  AT4G15000   60S ribosomal protein L27 (RPL27C) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41731P292117  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I6025  2  AT5G62700   TUB3 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00385P002695  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III1780  10  AT1G32050   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00444P003105  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV1055  1  AT4G38690   1‐phosphatidylinositol phosphodiesterase‐related 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00450P003149  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV1217  36  AT5G42190   SKP1B 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00465P003255  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV2725  57  AT3G53740   60S ribosomal protein L36 (RPL36B) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00506P003541  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV4506  53  AT5G26360   chaperonin 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00712P004984  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4252  44  AT3G50000   CKA2 



RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00721P005046  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4766  24  AT4G31700   RPS6 (RIBOSOMAL PROTEIN S6); structural constituent of ribosome 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00737P005157  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI0177  34  AT3G11670   DGD1 (DIGALACTOSYL DIACYLGLYCEROL DEFICIENT 1); galactolipid galactosyltransferase/ transferase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00774P005416  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1602  7  AT2G41690   AT‐HSFB3 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00942P006592  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1413  14  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01063P007440  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2660  5  AT5G42300   UBL5 (UBIQUITIN‐LIKE PROTEIN 5) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01181P008263  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI0817  28  AT1G33140   60S ribosomal protein L9 (RPL90A/C) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01197P008379  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI2343  16  AT1G11430   plastid developmental protein DAG 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01256P008791  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII0631  14  AT1G02780   EMB2386 (EMBRYO DEFECTIVE 2386); structural constituent of ribosome 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01316P009212  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1173  36  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01324P009265  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1459  16  AT3G04780   Encodes a protein with little sequence identity with any other protein of known structure or function.  Part of this protein shows a 42% sequence identity with the C‐terminal domain of the 32‐kD human thioredoxin‐like 
protein. 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01610P011268  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0554  32  AT5G01010   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45344.1); contains InterPro domain emp24/gp25L/p24; (InterPro:IPR000348); contains InterPro domain GOLD (InterPro:IPR009038) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01630P011409  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1642  22  AT1G51200   zinc finger (AN1‐like) family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01665P011654  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI3352  11  AT3G54020   phosphatidic acid phosphatase‐related / PAP2‐related 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01697P011877  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVII1414  47  AT5G15610   proteasome family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04883P034178  eugene3.00002113  5  AT3G49490   unknown protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS05377P037638  eugene3.00012131  41  AT3G27160   GHS1 (GLUCOSE HYPERSENSITIVE 1); structural constituent of ribosome 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS05421P037941  eugene3.00012325  4  AT4G38540   monooxygenase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS53732P376116  eugene3.00020242  1     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  6  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS06029P042201  eugene3.00030075  30  AT5G64090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G21050.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43471.1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42033P294225  eugene3.00030305  31     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS06684P046788  eugene3.00041116  10  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS06817P047718  eugene3.00050260  49  AT5G09900   RPN5A 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07475P052321  eugene3.00061276  73  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07696P053872  eugene3.00070145  16  AT3G59540   60S ribosomal protein L38 (RPL38B) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52971P370787  eugene3.00071319  5     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07951P055656  eugene3.00080047  7  AT1G51550   F‐box family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS08319P058230  eugene3.00081566  25  AT1G32580   plastid developmental protein DAG 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42174P295216  eugene3.00082020  88     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS08540P059775  eugene3.00090669  5  AT4G34100   protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS08676P060728  eugene3.00091331  14  AT3G55440   ATCTIMC 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09123P063855  eugene3.00102064  6  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09211P064476  eugene3.00110004  4  AT4G21790   TOM1 (TOBAMOVIRUS MULTIPLICATION 1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09707P067943  eugene3.00120470  14  AT3G18360   VQ motif‐containing protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09763P068338  eugene3.00120654  79  AT5G07530   ATGRP‐7 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09966P069760  eugene3.00130018  4  AT5G26610   D111/G‐patch domain‐containing protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS10010P070069  eugene3.00130126  46  AT3G05590   RPL18 (RIBOSOMAL PROTEIN L18); structural constituent of ribosome 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS10035P070240  eugene3.00130205  9  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS10044P070305  eugene3.00130238  1  AT5G19080   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42320P296237  eugene3.00140182  28  AT2G45510   CYP704A2 (cytochrome P450 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS11152P078059  eugene3.00151255  2  AT5G37010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G65710.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76723.1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS51794P362547  eugene3.00180227  61     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS11959P083712  eugene3.00181232  66  AT3G13580   60S ribosomal protein L7 (RPL7D) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12053P084371  eugene3.00190414  9  AT3G03810   EDA30 (embryo sac development arrest 30) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  67  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29625P207371  eugene3.00400386  1  AT4G24220   VEP1 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS51545P360806  eugene3.00440166  14     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS30263P211838  eugene3.01180035  3  AT1G32470   glycine cleavage system H protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS30744P215205  eugene3.01480023  2  AT5G60900   RLK1 (RECEPTOR‐LIKE PROTEIN KINASE 1); carbohydrate binding / kinase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42641P298484  eugene3.01660002  26  AT4G22030   F‐box family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  93     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  92  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50555P353878  eugene3.03320001  86     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31481P220365  eugene3.03460006  77     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31507P220548  eugene3.03760007  88  AT3G26730   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  86     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54954P384668  eugene3.04310008  89     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31632P221423  eugene3.05380001  90  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31711P221976  eugene3.06660003  89  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50641P354480  eugene3.07910004  37     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31874P223115  eugene3.08460002  82  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50391P352726  eugene3.104830001  86     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32096P224669  eugene3.11010001  86  AT5G15450   CLPB3 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32134P224934  eugene3.112770001  80     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50415P352896  eugene3.122070001  71     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32382P226671  eugene3.132440001  2  AT2G04350   long‐chain‐fatty‐acid‐‐CoA ligase family protein / long‐chain acyl‐CoA synthetase family protein (LACS8) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32396P226771  eugene3.133900001  8  AT3G57920   squamosa promoter‐binding protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42904P300327  eugene3.13810002  3  AT5G14750   ATMYB66 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32595P228163  eugene3.14830001  5  AT1G45976   SBP1 (S‐RIBONUCLEASE BINDING PROTEIN 1); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS33209P232460  eugene3.206690001  85  AT5G65770   LINC4 (LITTLE NUCLEI4) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS33433P234030  eugene3.24680001  83  AT5G53800   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39254.1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS34072P238501  eugene3.38190002  80  AT5G07530   ATGRP‐7 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS34073P238506  eugene3.38220001  8  AT2G32520   dienelactone hydrolase family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43034P301232  eugene3.55410001  18     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50352P352456  fgenesh1_pg.C_LG_I000951  77     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 72     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52369P366574  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000676  90     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS51680P361750  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000477  93     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  48     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54245P379704  fgenesh1_pg.C_scaffold_1147000002  88     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50838P355859  fgenesh1_pg.C_scaffold_19895000001  79     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54755P383273  fgenesh1_pg.C_scaffold_294000002  94     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54948P384629  fgenesh1_pg.C_scaffold_4304000001  76     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55055P385376  fgenesh1_pg.C_scaffold_538000003  88     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12218P085522  fgenesh4_kg.C_LG_III000063 3  AT5G56540   AGP14 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43115P301805  fgenesh4_pg.C_LG_I001224  77     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12490P087424  fgenesh4_pg.C_LG_I001543  1  AT3G11840   U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43243P302695  fgenesh4_pg.C_LG_II000440  56  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12996P090966  fgenesh4_pg.C_LG_II001011  6  AT1G09900   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13067P091466  fgenesh4_pg.C_LG_II001425  5  AT2G25710   HCS1 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHASE); catalytic 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 19  AT1G67623   F‐box family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43308P303156  fgenesh4_pg.C_LG_III000029 1     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13526P094679  fgenesh4_pg.C_LG_III001337 8  AT1G63060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G07330.1); similar to unknown [Xerophyta humilis] (GB:AAT45004.1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 19     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS14793P103551  fgenesh4_pg.C_LG_VII000260  3  AT1G61730   DNA‐binding storekeeper protein‐related 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS15354P107473  fgenesh4_pg.C_LG_X000198  1  AT4G35480   RHA3B (RING‐H2 finger A3B); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 87     



RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43775P306422  fgenesh4_pg.C_LG_XI000707 10     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44091P308635  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001228  17     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44150P309045  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000654  5     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44182P309270  fgenesh4_pg.C_scaffold_10188000001  65     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44227P309589  fgenesh4_pg.C_scaffold_11099000001  81     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44260P309814  fgenesh4_pg.C_scaffold_11625000001  48     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44262P309833  fgenesh4_pg.C_scaffold_11639000001  11     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44363P310537  fgenesh4_pg.C_scaffold_12797000001  11     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  91     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  33     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44503P311517  fgenesh4_pg.C_scaffold_14617000001  10     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  83     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  18  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44521P311646  fgenesh4_pg.C_scaffold_149000024  25  AT1G75800   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44571P311992  fgenesh4_pg.C_scaffold_15527000001  5     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44606P312242  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  13     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  35  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44648P312531  fgenesh4_pg.C_scaffold_16565000001  83     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44805P313633  fgenesh4_pg.C_scaffold_1881000001  86     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS35813P250690  fgenesh4_pg.C_scaffold_190000020  8  AT5G43310   COP1‐interacting protein‐related 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  74     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  95     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44888P314210  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000017  71     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44896P314270  fgenesh4_pg.C_scaffold_20252000001  85     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36014P252097  fgenesh4_pg.C_scaffold_2067000001  74  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44932P314518  fgenesh4_pg.C_scaffold_20920000001  2     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44960P314720  fgenesh4_pg.C_scaffold_21388000001  81     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36157P253097  fgenesh4_pg.C_scaffold_21911000001  81  AT3G22790   kinase interacting family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45008P315054  fgenesh4_pg.C_scaffold_21914000001  27     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45026P315177  fgenesh4_pg.C_scaffold_2230000001  5     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45108P315755  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000001  3     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45108P315755  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000001  3     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45109P315760  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000002  10     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36406P254840  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000001  75  AT2G31830   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36409P254858  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000005  75  AT1G79830   GC5 (GOLGIN CANDIDATE 5) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  92     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45239P316670  fgenesh4_pg.C_scaffold_326000005  18     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36666P256662  fgenesh4_pg.C_scaffold_371000003  65  AT5G58330   malate dehydrogenase (NADP) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  91     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36828P257791  fgenesh4_pg.C_scaffold_413000004  90  AT1G44910   similar to FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G19670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61506.1); contains InterPro domain FF 
(InterPro:IPR002713); contains InterPro domain WW/Rsp5/WWP; (InterPro:IPR001202) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  93     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45480P318358  fgenesh4_pg.C_scaffold_5032000001  85     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45481P318366  fgenesh4_pg.C_scaffold_505000001  88  AT2G01050   nucleic acid binding / zinc ion binding 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  89     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45524P318667  fgenesh4_pg.C_scaffold_562000001  12     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  88     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45561P318924  fgenesh4_pg.C_scaffold_606000001  11     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  90     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45630P319405  fgenesh4_pg.C_scaffold_666000001  86     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37335P261340  fgenesh4_pg.C_scaffold_725000001  86  AT4G12740   adenine‐DNA glycosylase‐related / MYH‐related 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45690P319829  fgenesh4_pg.C_scaffold_7356000001  11     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  92  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45776P320430  fgenesh4_pg.C_scaffold_8192000001  10     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37446P262117  fgenesh4_pg.C_scaffold_840000001  86  AT4G12740   adenine‐DNA glycosylase‐related / MYH‐related 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37512P262579  fgenesh4_pg.C_scaffold_8790000001  80  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45866P321058  fgenesh4_pg.C_scaffold_959000001  89     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS17234P120632  fgenesh4_pm.C_LG_II001042 4  AT3G14330   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS17531P122715  fgenesh4_pm.C_LG_VI000447  7  AT1G11020   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37708P263955  fgenesh4_pm.C_scaffold_182000007  26  AT1G53320   AtTLP7 (TUBBY LIKE PROTEIN 7); phosphoric diester hydrolase/ transcription factor 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18126P126879  grail3.0001041801  4  AT4G34590   ATB2 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18178P127246  grail3.0001096701  2  AT5G28040   transcription regulator 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18187P127307  grail3.0001109401  3  AT3G46980   transporter‐related 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18310P128170  grail3.0002075501  36  AT1G76150   maoC‐like dehydratase domain‐containing protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18390P128730  grail3.0003047301  41  AT3G10260   reticulon family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18792P131544  grail3.0009010801  3  AT3G22790   kinase interacting family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18848P131935  grail3.0010006502  56  AT3G56130   biotin/lipoyl attachment domain‐containing protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52447P367119  grail3.0015036701  4     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19483P136376  grail3.0022021301  5  AT3G11400   EIF3G1 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19671P137697  grail3.0027004701  30  AT3G50370   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71840.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81687.1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19673P137708  grail3.0027005802  48  AT4G36960   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19894P139258  grail3.0035028601  34  AT1G01360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G01026.1); similar to hypothetical protein [Arabidopsis suecica] (GB:BAF63139.1); contains domain SSF55961 (SSF55961) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20113P140788  grail3.0047001901  26  AT4G20150   similar to Os07g0498300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001059709.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94837.1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20225P141571  grail3.0051002101  1  AT1G64720   CP5 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20368P142575  grail3.0060003901  16  AT4G02040   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93361.1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20399P142792  grail3.0061021202  29  AT5G27720   EMB1644 (EMBRYO DEFECTIVE 1644) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20480P143358  grail3.0071003601  60  AT5G45775   60S ribosomal protein L11 (RPL11D) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20535P143743  grail3.0075008501  12     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20540P143775  grail3.0075015301  2  AT4G35905   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43077.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF343 (InterPro:IPR005651) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20934P146535  grail3.0189002602  10  AT1G26910   60S ribosomal protein L10 (RPL10B) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38318P268222  grail3.0243000601  12  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38338P268361  grail3.0286000501  88  AT5G52450   MATE efflux protein‐related 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  75     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38383P268676  grail3.0548000201  16  AT1G12000   pyrophosphate‐‐fructose‐6‐phosphate 1‐phosphotransferase beta subunit 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50627P354380  grail3.0667000101  33     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50629P354396  grail3.0682000101  27     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54106P378733  grail3.0760000101  63     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  89     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38759P271307  grail3.3486000101  50  AT5G07540   ATGRP‐6 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  40     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  29     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55432P388013  grail3.6655000101  36     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  61     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55461P388216  grail3.9792000101  81     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38883P272177  gw1.10407.2.111  AT5G59880   ADF3 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 3); actin binding 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38887P272207  gw1.10472.1.11  AT5G50740   similar to ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46364P324545  gw1.1152.3.1  81     



RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46464P325244  gw1.124.9.1  7  AT1G74100   sulfotransferase family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39373P275611  gw1.135.173.11  AT1G16760   protein kinase family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39391P275735  gw1.137.1.1  3  AT5G50740   similar to ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39407P275849  gw1.13731.1.174  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39409P275857  gw1.1381.7.1  1  AT1G54210   ATG12a 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39580P277056  gw1.149.12.1  10  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46728P327093  gw1.1559.6.1  85     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39805P278633  gw1.16867.1.170  AT5G63570   GSA1 (GLUTAMATE‐1‐SEMIALDEHYDE‐2 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46928P328496  gw1.1819.2.1  1     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46939P328572  gw1.184.32.1  85     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40092P280641  gw1.20513.1.11  AT3G04400   EMB2171 (EMBRYO DEFECTIVE 2171); structural constituent of ribosome 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40115P280803  gw1.2080.1.1  18  AT3G05560   60S ribosomal protein L22‐2 (RPL22B) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40177P281235  gw1.217.28.1  90  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40483P283381  gw1.29.301.1  23  AT3G60340   palmitoyl protein thioesterase family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47379P331652  gw1.376.26.1  81  ATCG00280   chloroplast gene encoding a CP43 subunit of  the photosystem II reaction center. promoter contains a blue‐light responsive element. 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47588P333115  gw1.5275.1.1  20     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41186P288300  gw1.6399.1.1  1  ATCG00120   Encodes the ATPase alpha subunit 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41247P288726  gw1.653.1.1  80  ATMG00900   cytochrome c biogenesis orf256 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41270P288889  gw1.66.246.1  2  AT1G16120   WAKL1 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 1); kinase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41329P289300  gw1.666.3.1  84  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47953P335660  gw1.943.1.1  77     
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47967P335758  gw1.97.185.1  68  AT3G13890   MS35 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS21034P147234  gw1.I.1805.1  1  AT2G41900   zinc finger (CCCH‐type) family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS23401P163805  gw1.IX.434.1  1  AT5G21070   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67366.1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS23454P164172  gw1.IX.4899.1 6  AT3G57120   protein kinase family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS49014P343091  gw1.VIII.435.1 7  AT1G60800   NIK3 (NSP‐INTERACTING KINASE 3); kinase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS25318P177222  gw1.X.3020.1  39  AT5G08410   FTRA2 (ferredoxin/thioredoxin reductase subunit A (variable subunit) 2); ferredoxin:thioredoxin reductase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  13  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS25844P180907  gw1.XI.2918.1 1  AT5G63180   pectate lyase family protein 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS26294P184058  gw1.XIII.145.1 1  AT5G01710   similar to methyltransferase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24805.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48800.1); contains InterPro domain Methyltransferase FkbM (InterPro:IPR006342) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS26618P186321  gw1.XIV.1495.1  14  AT4G01220   similar to RGXT1 (RHAMNOGALACTURONAN XYLOSYLTRANSFERASE 1) 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS27908P195354  gw1.XVIII.1123.1  1  AT5G11650   hydrolase 
RT  RT1091  1091  9  8  20.7677  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50011P350068  gw1.XVIII.1518.1  20     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28645P200513  estExt_fgenesh4_kg.C_870004  59  AT5G36230   eIF4‐gamma/eIF5/eIF2‐epsilon domain‐containing protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01790P012527  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_IV0028  55  AT1G02780   EMB2386 (EMBRYO DEFECTIVE 2386); structural constituent of ribosome 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28813P201687  estExt_fgenesh4_pg.C_1780025  17  AT2G34250   protein transport protein sec61 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28886P202199  estExt_fgenesh4_pg.C_280257  13  AT3G10050   OMR1 (L‐O‐METHYLTHREONINE RESISTANT 1); L‐threonine ammonia‐lyase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28966P202762  estExt_fgenesh4_pg.C_410046  59  AT4G12600   ribosomal protein L7Ae/L30e/S12e/Gadd45 family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29058P203406  estExt_fgenesh4_pg.C_7460003  1  AT1G63770   peptidase M1 family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02003P014018  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2387  28  AT5G14040   mitochondrial phosphate transporter 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02085P014593  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II0348  19  AT1G06200   serine‐type peptidase/ signal peptidase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02161P015127  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1091  4  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 
(InterPro:IPR015023) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02718P019026  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1730  4  AT1G21080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02805P019634  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1052  45  AT3G11780   MD‐2‐related lipid recognition domain‐containing protein / ML domain‐containing protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02827P019789  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1436  14  AT5G20900   TIFY3B 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02867P020068  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1820  20  AT4G32140   similar to membrane protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G07080.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN72310.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF6 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02884P020186  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0461  5  AT5G10350   polyadenylate‐binding protein family protein / PABP family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02909P020361  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0836  31  AT5G67260   CYCD3;2 (CYCLIN D3;2); cyclin‐dependent protein kinase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS02950P020648  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII0160  40  AT3G54300   ATVAMP727 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03006P021041  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII0850  52  AT1G13700   glucosamine/galactosamine‐6‐phosphate isomerase family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03038P021265  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1144  14  AT1G70985   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03238P022664  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X1958  10  AT5G02960   40S ribosomal protein S23 (RPS23B) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03363P023540  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0735  11  AT3G48090   EDS1 (ENHANCED DISEASE SUSCEPTIBILITY 1); signal transducer/ triacylglycerol lipase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03367P023569  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0843  10  AT5G56670   40S ribosomal protein S30 (RPS30C) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03398P023785  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0042  2  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03409P023863  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0239  12  AT4G11150   TUFF 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03590P025130  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XV0629  19  AT3G23620   brix domain‐containing protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03630P025408  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0037  8  AT4G16450   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93272.1); contains domain PD104546 (PD104546) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03664P025647  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0641  37  AT5G06140   ATSNX1 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03688P025813  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI1139  14  AT5G01600   ATFER1 (FERRETIN 1); ferric iron binding 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29148P204035  estExt_fgenesh4_pm.C_1400029  3  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29190P204329  estExt_fgenesh4_pm.C_280042  1  AT1G61700   DNA‐directed RNA polymerase II 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29225P204573  estExt_fgenesh4_pm.C_400011  8  AT3G20050   ATTCP‐1 (Arabidopsis thaliana T‐complex protein 1 alpha subunit); ATP binding / protein binding / unfolded protein binding 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29281P204966  estExt_fgenesh4_pm.C_820005  45  AT2G33040   ATP synthase gamma chain 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03837P026859  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0505  28  AT3G26410   methyltransferase/ nucleic acid binding 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03846P026922  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0624  1  AT5G58740   nuclear movement family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03853P026968  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0696  33  AT5G59890   ADF4 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 4); actin binding 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS03898P027283  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I1230  48  AT1G33140   60S ribosomal protein L9 (RPL90A/C) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04042P028294  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_III0216  46  AT3G49910   60S ribosomal protein L26 (RPL26A) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04151P029056  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0217  14  AT4G34640   SQS1 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04278P029945  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0254  35  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04306P030142  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0516  4  AT4G30996   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G24290.1); similar to H0311C03.8 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67554.1); similar to Os04g0501800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001053232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1068 (InterPro:IPR010471) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04529P031701  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_X0765  42  AT1G07070   60S ribosomal protein L35a (RPL35aA) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04559P031910  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0016  2  AT1G11910   aspartyl protease family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04708P032953  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0117  13  AT2G02760   ATUBC2 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04718P033024  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0245  9  AT2G31090   unknown protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04770P033386  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVI0242  18  AT3G11660   NHL1 (NDR1/HIN1‐like 1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41705P291933  estExt_Genewise1_v1.C_10620002  18     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28231P197616  estExt_Genewise1_v1.C_1200033  41  AT2G20820   similar to hypothetical protein [Capsicum chinense] (GB:CAJ13713.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28324P198265  estExt_Genewise1_v1.C_14480001  79     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28374P198617  estExt_Genewise1_v1.C_1660167  34  AT3G01435   Expressed protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28424P198966  estExt_Genewise1_v1.C_280199  14  AT5G20720   CHCPN10 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28428P198993  estExt_Genewise1_v1.C_280341  18  AT4G33150   LKR 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28443P199098  estExt_Genewise1_v1.C_2860001  12  AT1G62830   LDL1 (LSD1‐LIKE1); amine oxidase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28453P199170  estExt_Genewise1_v1.C_290177  10  AT5G47020   glycine‐rich protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28469P199277  estExt_Genewise1_v1.C_34370002  40  AT2G01220   nucleotidyltransferase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28474P199316  estExt_Genewise1_v1.C_400048  5  AT3G60540   sec61beta family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS28480P199356  estExt_Genewise1_v1.C_400263  56  AT1G02140   MAGO 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00018P000126  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I1066  30  AT5G52370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G58990.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21535.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00061P000426  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2658  12  AT4G15000   60S ribosomal protein L27 (RPL27C) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41731P292117  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I6025  3  AT5G62700   TUB3 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00385P002695  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III1780  10  AT1G32050   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00444P003105  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV1055  1  AT4G38690   1‐phosphatidylinositol phosphodiesterase‐related 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00450P003149  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV1217  39  AT5G42190   SKP1B 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00465P003255  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV2725  64  AT3G53740   60S ribosomal protein L36 (RPL36B) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00506P003541  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV4506  64  AT5G26360   chaperonin 



RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00712P004984  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4252  50  AT3G50000   CKA2 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00721P005046  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4766  26  AT4G31700   RPS6 (RIBOSOMAL PROTEIN S6); structural constituent of ribosome 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00737P005157  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI0177  41  AT3G11670   DGD1 (DIGALACTOSYL DIACYLGLYCEROL DEFICIENT 1); galactolipid galactosyltransferase/ transferase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00774P005416  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1602  9  AT2G41690   AT‐HSFB3 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00851P005954  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VII1719  47  AT5G10360   EMB3010 (EMBRYO DEFECTIVE 3010); structural constituent of ribosome 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS00942P006592  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1413  15  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01063P007440  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2660  5  AT5G42300   UBL5 (UBIQUITIN‐LIKE PROTEIN 5) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01181P008263  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI0817  29  AT1G33140   60S ribosomal protein L9 (RPL90A/C) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01197P008379  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI2343  18  AT1G11430   plastid developmental protein DAG 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01256P008791  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII0631  15  AT1G02780   EMB2386 (EMBRYO DEFECTIVE 2386); structural constituent of ribosome 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01298P009085  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII0645  58  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01316P009212  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1173  41  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01324P009265  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1459  21  AT3G04780   Encodes a protein with little sequence identity with any other protein of known structure or function.  Part of this protein shows a 42% sequence identity with the C‐terminal domain of the 32‐kD human thioredoxin‐like 
protein. 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01610P011268  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0554  37  AT5G01010   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45344.1); contains InterPro domain emp24/gp25L/p24; (InterPro:IPR000348); contains InterPro domain GOLD (InterPro:IPR009038) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01630P011409  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1642  23  AT1G51200   zinc finger (AN1‐like) family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01665P011654  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI3352  12  AT3G54020   phosphatidic acid phosphatase‐related / PAP2‐related 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS01697P011877  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVII1414  52  AT5G15610   proteasome family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04883P034178  eugene3.00002113  7  AT3G49490   unknown protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS04952P034663  eugene3.00002354  23  AT1G77840   eukaryotic translation initiation factor 5 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS05377P037638  eugene3.00012131  48  AT3G27160   GHS1 (GLUCOSE HYPERSENSITIVE 1); structural constituent of ribosome 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS05421P037941  eugene3.00012325  4  AT4G38540   monooxygenase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS53732P376116  eugene3.00020242  1     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  6  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS06029P042201  eugene3.00030075  36  AT5G64090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G21050.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43471.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42033P294225  eugene3.00030305  32     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS06132P042921  eugene3.00030591  3  AT4G37560   formamidase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS06684P046788  eugene3.00041116  11  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS06817P047718  eugene3.00050260  56  AT5G09900   RPN5A 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS06931P048514  eugene3.00050791  1  AT5G64610   HAM1 (HISTONE ACETYLTRANSFERASE OF THE MYST FAMILY 1); H3/H4 histone acetyltransferase/ nucleic acid binding / zinc ion binding 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07176P050228  eugene3.00060168  2  AT4G16400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G13175.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93642.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07475P052321  eugene3.00061276  72  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07696P053872  eugene3.00070145  16  AT3G59540   60S ribosomal protein L38 (RPL38B) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52971P370787  eugene3.00071319  4     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS07951P055656  eugene3.00080047  7  AT1G51550   F‐box family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS08319P058230  eugene3.00081566  27  AT1G32580   plastid developmental protein DAG 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42174P295216  eugene3.00082020  88     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS08540P059775  eugene3.00090669  7  AT4G34100   protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS08676P060728  eugene3.00091331  15  AT3G55440   ATCTIMC 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09123P063855  eugene3.00102064  6  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09211P064476  eugene3.00110004  5  AT4G21790   TOM1 (TOBAMOVIRUS MULTIPLICATION 1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09707P067943  eugene3.00120470  13  AT3G18360   VQ motif‐containing protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09763P068338  eugene3.00120654  80  AT5G07530   ATGRP‐7 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09949P069642  eugene3.00121257  12  AT5G44860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G19950.1); similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC160516g6v2 [Medicago truncatula] (GB:ABN08773.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS09966P069760  eugene3.00130018  6  AT5G26610   D111/G‐patch domain‐containing protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS10010P070069  eugene3.00130126  51  AT3G05590   RPL18 (RIBOSOMAL PROTEIN L18); structural constituent of ribosome 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS10035P070240  eugene3.00130205  8  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS10044P070305  eugene3.00130238  3  AT5G19080   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42320P296237  eugene3.00140182  31  AT2G45510   CYP704A2 (cytochrome P450 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS11152P078059  eugene3.00151255  1  AT5G37010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G65710.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76723.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS11520P080639  eugene3.00161294  59  AT3G51610   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48858.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS51794P362547  eugene3.00180227  63     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS11758P082302  eugene3.00180431  43  AT5G25360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G32342.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93715.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS11959P083712  eugene3.00181232  74  AT3G13580   60S ribosomal protein L7 (RPL7D) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12053P084371  eugene3.00190414  11  AT3G03810   EDA30 (embryo sac development arrest 30) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  65  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29625P207371  eugene3.00400386  1  AT4G24220   VEP1 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29796P208569  eugene3.00570132  1  AT3G51050   FG‐GAP repeat‐containing protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS29884P209185  eugene3.00660012  18  AT3G44620   protein tyrosine phosphatase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS30263P211838  eugene3.01180035  2  AT1G32470   glycine cleavage system H protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42641P298484  eugene3.01660002  24  AT4G22030   F‐box family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  93     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42710P298967  eugene3.02130017  1  AT1G10360   ATGSTU18 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  93  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50555P353878  eugene3.03320001  87     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31481P220365  eugene3.03460006  76     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31507P220548  eugene3.03760007  88  AT3G26730   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  88     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54954P384668  eugene3.04310008  89     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31632P221423  eugene3.05380001  90  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31711P221976  eugene3.06660003  89  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50641P354480  eugene3.07910004  38     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS31874P223115  eugene3.08460002  83  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50391P352726  eugene3.104830001  85     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32096P224669  eugene3.11010001  88  AT5G15450   CLPB3 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32134P224934  eugene3.112770001  82     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50415P352896  eugene3.122070001  71     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32382P226671  eugene3.132440001  3  AT2G04350   long‐chain‐fatty‐acid‐‐CoA ligase family protein / long‐chain acyl‐CoA synthetase family protein (LACS8) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32396P226771  eugene3.133900001  8  AT3G57920   squamosa promoter‐binding protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS42904P300327  eugene3.13810002  5  AT5G14750   ATMYB66 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS32595P228163  eugene3.14830001  9  AT1G45976   SBP1 (S‐RIBONUCLEASE BINDING PROTEIN 1); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS33209P232460  eugene3.206690001  85  AT5G65770   LINC4 (LITTLE NUCLEI4) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS33433P234030  eugene3.24680001  84  AT5G53800   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39254.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS33434P234038  eugene3.24700001  10  AT5G21160   La domain‐containing protein / proline‐rich family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS34072P238501  eugene3.38190002  82  AT5G07530   ATGRP‐7 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS34073P238506  eugene3.38220001  9  AT2G32520   dienelactone hydrolase family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43034P301232  eugene3.55410001  18     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50352P352456  fgenesh1_pg.C_LG_I000951  77     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 71     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52369P366574  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000676  90     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS51680P361750  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000477  93     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  46     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54245P379704  fgenesh1_pg.C_scaffold_1147000002  89     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50816P355701  fgenesh1_pg.C_scaffold_11543000001  87     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50838P355859  fgenesh1_pg.C_scaffold_19895000001  81     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54755P383273  fgenesh1_pg.C_scaffold_294000002  93     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54948P384629  fgenesh1_pg.C_scaffold_4304000001  76     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55055P385376  fgenesh1_pg.C_scaffold_538000003  88     



RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12218P085522  fgenesh4_kg.C_LG_III000063 3  AT5G56540   AGP14 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43115P301805  fgenesh4_pg.C_LG_I001224  79     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS12996P090966  fgenesh4_pg.C_LG_II001011  5  AT1G09900   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13067P091466  fgenesh4_pg.C_LG_II001425  5  AT2G25710   HCS1 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHASE); catalytic 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 19  AT1G67623   F‐box family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43308P303156  fgenesh4_pg.C_LG_III000029 1     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS13526P094679  fgenesh4_pg.C_LG_III001337 7  AT1G63060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G07330.1); similar to unknown [Xerophyta humilis] (GB:AAT45004.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 20     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS14793P103551  fgenesh4_pg.C_LG_VII000260  4  AT1G61730   DNA‐binding storekeeper protein‐related 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS15739P110173  fgenesh4_pg.C_LG_XI000282 15  AT4G21660   proline‐rich spliceosome‐associated (PSP) family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 85     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44091P308635  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001228  18     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44150P309045  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000654  6     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44182P309270  fgenesh4_pg.C_scaffold_10188000001  68     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44227P309589  fgenesh4_pg.C_scaffold_11099000001  82     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44260P309814  fgenesh4_pg.C_scaffold_11625000001  50     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44262P309833  fgenesh4_pg.C_scaffold_11639000001  11     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44363P310537  fgenesh4_pg.C_scaffold_12797000001  11     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  90     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  32     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44503P311517  fgenesh4_pg.C_scaffold_14617000001  10     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  85     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  17  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44521P311646  fgenesh4_pg.C_scaffold_149000024  24  AT1G75800   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  88     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44571P311992  fgenesh4_pg.C_scaffold_15527000001  5     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44606P312242  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  13     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  30  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44648P312531  fgenesh4_pg.C_scaffold_16565000001  85     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44805P313633  fgenesh4_pg.C_scaffold_1881000001  86     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS35813P250690  fgenesh4_pg.C_scaffold_190000020  8  AT5G43310   COP1‐interacting protein‐related 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  74     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  95     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44888P314210  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000017  73     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44896P314270  fgenesh4_pg.C_scaffold_20252000001  85     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36014P252097  fgenesh4_pg.C_scaffold_2067000001  75  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44932P314518  fgenesh4_pg.C_scaffold_20920000001  2     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS44960P314720  fgenesh4_pg.C_scaffold_21388000001  82     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36157P253097  fgenesh4_pg.C_scaffold_21911000001  82  AT3G22790   kinase interacting family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45008P315054  fgenesh4_pg.C_scaffold_21914000001  27     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45026P315177  fgenesh4_pg.C_scaffold_2230000001  5     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45108P315755  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000001  3     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45108P315755  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000001  3     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45109P315760  fgenesh4_pg.C_scaffold_247000002  10     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36312P254181  fgenesh4_pg.C_scaffold_2650000001  9  AT4G10480   nascent polypeptide associated complex alpha chain protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36406P254840  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000001  77  AT2G31830   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36409P254858  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000005  77  AT1G79830   GC5 (GOLGIN CANDIDATE 5) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36494P255453  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000001  86  AT2G17010   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  91     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45239P316670  fgenesh4_pg.C_scaffold_326000005  18     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36666P256662  fgenesh4_pg.C_scaffold_371000003  65  AT5G58330   malate dehydrogenase (NADP) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  91     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS36828P257791  fgenesh4_pg.C_scaffold_413000004  89  AT1G44910   similar to FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G19670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61506.1); contains InterPro domain FF 
(InterPro:IPR002713); contains InterPro domain WW/Rsp5/WWP; (InterPro:IPR001202) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  92     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45480P318358  fgenesh4_pg.C_scaffold_5032000001  85     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45481P318366  fgenesh4_pg.C_scaffold_505000001  88  AT2G01050   nucleic acid binding / zinc ion binding 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  88     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45524P318667  fgenesh4_pg.C_scaffold_562000001  12     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  86     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45561P318924  fgenesh4_pg.C_scaffold_606000001  11     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  90     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45630P319405  fgenesh4_pg.C_scaffold_666000001  86     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37335P261340  fgenesh4_pg.C_scaffold_725000001  85  AT4G12740   adenine‐DNA glycosylase‐related / MYH‐related 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45690P319829  fgenesh4_pg.C_scaffold_7356000001  11     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  92  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45776P320430  fgenesh4_pg.C_scaffold_8192000001  10     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37490P262425  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000164  3  AT2G43680   IQD14; calmodulin binding 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37512P262579  fgenesh4_pg.C_scaffold_8790000001  82  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS45866P321058  fgenesh4_pg.C_scaffold_959000001  89     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS17234P120632  fgenesh4_pm.C_LG_II001042 4  AT3G14330   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS17531P122715  fgenesh4_pm.C_LG_VI000447  8  AT1G11020   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS37708P263955  fgenesh4_pm.C_scaffold_182000007  32  AT1G53320   AtTLP7 (TUBBY LIKE PROTEIN 7); phosphoric diester hydrolase/ transcription factor 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18126P126879  grail3.0001041801  4  AT4G34590   ATB2 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18178P127246  grail3.0001096701  3  AT5G28040   transcription regulator 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18187P127307  grail3.0001109401  4  AT3G46980   transporter‐related 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18310P128170  grail3.0002075501  41  AT1G76150   maoC‐like dehydratase domain‐containing protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18390P128730  grail3.0003047301  47  AT3G10260   reticulon family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18434P129038  grail3.0003082501  3  AT1G35720   ATOXY5 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18792P131544  grail3.0009010801  4  AT3G22790   kinase interacting family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18848P131935  grail3.0010006502  65  AT3G56130   biotin/lipoyl attachment domain‐containing protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS18881P132166  grail3.0010033901  9  AT4G16170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28720.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44926.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19063P133437  grail3.0013044901  4  AT4G31985   60S ribosomal protein L39 (RPL39C) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS52447P367119  grail3.0015036701  6     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19483P136376  grail3.0022021301  5  AT3G11400   EIF3G1 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19671P137697  grail3.0027004701  32  AT3G50370   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71840.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81687.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19673P137708  grail3.0027005802  57  AT4G36960   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS19894P139258  grail3.0035028601  37  AT1G01360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G01026.1); similar to hypothetical protein [Arabidopsis suecica] (GB:BAF63139.1); contains domain SSF55961 (SSF55961) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20020P140140  grail3.0039021901  51  AT4G00850   GIF3 (GRF1‐INTERACTING FACTOR 3) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20113P140788  grail3.0047001901  30  AT4G20150   similar to Os07g0498300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001059709.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94837.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20225P141571  grail3.0051002101  1  AT1G64720   CP5 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20368P142575  grail3.0060003901  18  AT4G02040   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93361.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20399P142792  grail3.0061021202  38  AT5G27720   EMB1644 (EMBRYO DEFECTIVE 1644) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20480P143358  grail3.0071003601  68  AT5G45775   60S ribosomal protein L11 (RPL11D) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20535P143743  grail3.0075008501  13     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20540P143775  grail3.0075015301  1  AT4G35905   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43077.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF343 (InterPro:IPR005651) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS20934P146535  grail3.0189002602  10  AT1G26910   60S ribosomal protein L10 (RPL10B) 



RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38318P268222  grail3.0243000601  11  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38338P268361  grail3.0286000501  90  AT5G52450   MATE efflux protein‐related 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  77     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38383P268676  grail3.0548000201  17  AT1G12000   pyrophosphate‐‐fructose‐6‐phosphate 1‐phosphotransferase beta subunit 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50627P354380  grail3.0667000101  34     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50629P354396  grail3.0682000101  33     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54106P378733  grail3.0760000101  64     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  88     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  41     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  30     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55432P388013  grail3.6655000101  43     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  64     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS55461P388216  grail3.9792000101  83     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38883P272177  gw1.10407.2.111  AT5G59880   ADF3 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 3); actin binding 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS38887P272207  gw1.10472.1.12  AT5G50740   similar to ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46364P324545  gw1.1152.3.1  82     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46464P325244  gw1.124.9.1  7  AT1G74100   sulfotransferase family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39373P275611  gw1.135.173.11  AT1G16760   protein kinase family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39391P275735  gw1.137.1.1  3  AT5G50740   similar to ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39407P275849  gw1.13731.1.175  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39409P275857  gw1.1381.7.1  2  AT1G54210   ATG12a 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46728P327093  gw1.1559.6.1  85     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS39805P278633  gw1.16867.1.171  AT5G63570   GSA1 (GLUTAMATE‐1‐SEMIALDEHYDE‐2 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46928P328496  gw1.1819.2.1  1     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS46939P328572  gw1.184.32.1  86     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40092P280641  gw1.20513.1.11  AT3G04400   EMB2171 (EMBRYO DEFECTIVE 2171); structural constituent of ribosome 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40115P280803  gw1.2080.1.1  19  AT3G05560   60S ribosomal protein L22‐2 (RPL22B) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40177P281235  gw1.217.28.1  88  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40192P281341  gw1.21963.1.110  AT4G31380   FLP1 (FPF1‐LIKE PROTEIN 1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS40483P283381  gw1.29.301.1  30  AT3G60340   palmitoyl protein thioesterase family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47588P333115  gw1.5275.1.1  20     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41186P288300  gw1.6399.1.1  2  ATCG00120   Encodes the ATPase alpha subunit 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41247P288726  gw1.653.1.1  81  ATMG00900   cytochrome c biogenesis orf256 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41270P288889  gw1.66.246.1  2  AT1G16120   WAKL1 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 1); kinase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS41329P289300  gw1.666.3.1  84  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47953P335660  gw1.943.1.1  77     
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS47967P335758  gw1.97.185.1  69  AT3G13890   MS35 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS21034P147234  gw1.I.1805.1  1  AT2G41900   zinc finger (CCCH‐type) family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS23401P163805  gw1.IX.434.1  2  AT5G21070   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67366.1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS49014P343091  gw1.VIII.435.1 10  AT1G60800   NIK3 (NSP‐INTERACTING KINASE 3); kinase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS25318P177222  gw1.X.3020.1  51  AT5G08410   FTRA2 (ferredoxin/thioredoxin reductase subunit A (variable subunit) 2); ferredoxin:thioredoxin reductase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  13  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS25844P180907  gw1.XI.2918.1 1  AT5G63180   pectate lyase family protein 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS26294P184058  gw1.XIII.145.1 1  AT5G01710   similar to methyltransferase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24805.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48800.1); contains InterPro domain Methyltransferase FkbM (InterPro:IPR006342) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS26618P186321  gw1.XIV.1495.1  13  AT4G01220   similar to RGXT1 (RHAMNOGALACTURONAN XYLOSYLTRANSFERASE 1) 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS27908P195354  gw1.XVIII.1123.1  2  AT5G11650   hydrolase 
RT  RT1092  1092  9  8  20.7877  G1949 ‐ rS626 LG_9 ‐ 11.53  scaffold_15802 ‐  E_POPLARS50011P350068  gw1.XVIII.1518.1  25     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28645P200513  estExt_fgenesh4_kg.C_870004  59  AT5G36230   eIF4‐gamma/eIF5/eIF2‐epsilon domain‐containing protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01790P012527  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_IV0028  56  AT1G02780   EMB2386 (EMBRYO DEFECTIVE 2386); structural constituent of ribosome 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28813P201687  estExt_fgenesh4_pg.C_1780025  17  AT2G34250   protein transport protein sec61 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28886P202199  estExt_fgenesh4_pg.C_280257  13  AT3G10050   OMR1 (L‐O‐METHYLTHREONINE RESISTANT 1); L‐threonine ammonia‐lyase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28966P202762  estExt_fgenesh4_pg.C_410046  59  AT4G12600   ribosomal protein L7Ae/L30e/S12e/Gadd45 family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29058P203406  estExt_fgenesh4_pg.C_7460003  1  AT1G63770   peptidase M1 family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02085P014593  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II0348  19  AT1G06200   serine‐type peptidase/ signal peptidase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02161P015127  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1091  5  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 
(InterPro:IPR015023) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02329P016298  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_III0938  1  AT1G12390   cornichon family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02718P019026  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1730  5  AT1G21080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02805P019634  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1052  46  AT3G11780   MD‐2‐related lipid recognition domain‐containing protein / ML domain‐containing protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02827P019789  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1436  14  AT5G20900   TIFY3B 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02861P020024  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1746  15  AT1G52740   HTA9; DNA binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02867P020068  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1820  20  AT4G32140   similar to membrane protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G07080.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN72310.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF6 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02884P020186  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0461  5  AT5G10350   polyadenylate‐binding protein family protein / PABP family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02909P020361  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0836  32  AT5G67260   CYCD3;2 (CYCLIN D3;2); cyclin‐dependent protein kinase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02950P020648  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII0160  40  AT3G54300   ATVAMP727 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03006P021041  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII0850  51  AT1G13700   glucosamine/galactosamine‐6‐phosphate isomerase family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03038P021265  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1144  14  AT1G70985   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03238P022664  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X1958  11  AT5G02960   40S ribosomal protein S23 (RPS23B) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03363P023540  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0735  11  AT3G48090   EDS1 (ENHANCED DISEASE SUSCEPTIBILITY 1); signal transducer/ triacylglycerol lipase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03367P023569  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0843  10  AT5G56670   40S ribosomal protein S30 (RPS30C) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03398P023785  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0042  2  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03409P023863  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0239  13  AT4G11150   TUFF 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03590P025130  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XV0629  19  AT3G23620   brix domain‐containing protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03630P025408  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0037  9  AT4G16450   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93272.1); contains domain PD104546 (PD104546) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03664P025647  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0641  37  AT5G06140   ATSNX1 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03688P025813  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI1139  14  AT5G01600   ATFER1 (FERRETIN 1); ferric iron binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29148P204035  estExt_fgenesh4_pm.C_1400029  3  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29190P204329  estExt_fgenesh4_pm.C_280042  1  AT1G61700   DNA‐directed RNA polymerase II 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29225P204573  estExt_fgenesh4_pm.C_400011  8  AT3G20050   ATTCP‐1 (Arabidopsis thaliana T‐complex protein 1 alpha subunit); ATP binding / protein binding / unfolded protein binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29281P204966  estExt_fgenesh4_pm.C_820005  44  AT2G33040   ATP synthase gamma chain 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03837P026859  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0505  28  AT3G26410   methyltransferase/ nucleic acid binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03846P026922  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0624  1  AT5G58740   nuclear movement family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03853P026968  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0696  32  AT5G59890   ADF4 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 4); actin binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03898P027283  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I1230  47  AT1G33140   60S ribosomal protein L9 (RPL90A/C) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04042P028294  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_III0216  46  AT3G49910   60S ribosomal protein L26 (RPL26A) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04151P029056  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0217  15  AT4G34640   SQS1 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04278P029945  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0254  36  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04306P030142  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0516  4  AT4G30996   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G24290.1); similar to H0311C03.8 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67554.1); similar to Os04g0501800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001053232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1068 (InterPro:IPR010471) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04529P031701  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_X0765  42  AT1G07070   60S ribosomal protein L35a (RPL35aA) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04559P031910  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0016  2  AT1G11910   aspartyl protease family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04708P032953  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0117  13  AT2G02760   ATUBC2 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04718P033024  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0245  10  AT2G31090   unknown protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04770P033386  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVI0242  19  AT3G11660   NHL1 (NDR1/HIN1‐like 1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41705P291933  estExt_Genewise1_v1.C_10620002  18     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28231P197616  estExt_Genewise1_v1.C_1200033  41  AT2G20820   similar to hypothetical protein [Capsicum chinense] (GB:CAJ13713.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28324P198265  estExt_Genewise1_v1.C_14480001  79     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28374P198617  estExt_Genewise1_v1.C_1660167  35  AT3G01435   Expressed protein 



RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28424P198966  estExt_Genewise1_v1.C_280199  14  AT5G20720   CHCPN10 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28428P198993  estExt_Genewise1_v1.C_280341  18  AT4G33150   LKR 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28443P199098  estExt_Genewise1_v1.C_2860001  12  AT1G62830   LDL1 (LSD1‐LIKE1); amine oxidase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28453P199170  estExt_Genewise1_v1.C_290177  10  AT5G47020   glycine‐rich protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28469P199277  estExt_Genewise1_v1.C_34370002  40  AT2G01220   nucleotidyltransferase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28474P199316  estExt_Genewise1_v1.C_400048  5  AT3G60540   sec61beta family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28480P199356  estExt_Genewise1_v1.C_400263  56  AT1G02140   MAGO 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00018P000126  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I1066  30  AT5G52370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G58990.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21535.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00061P000426  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2658  11  AT4G15000   60S ribosomal protein L27 (RPL27C) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41731P292117  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I6025  3  AT5G62700   TUB3 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00385P002695  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III1780  10  AT1G32050   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00444P003105  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV1055  1  AT4G38690   1‐phosphatidylinositol phosphodiesterase‐related 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00450P003149  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV1217  39  AT5G42190   SKP1B 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00465P003255  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV2725  64  AT3G53740   60S ribosomal protein L36 (RPL36B) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00506P003541  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV4506  63  AT5G26360   chaperonin 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00712P004984  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4252  50  AT3G50000   CKA2 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00721P005046  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4766  26  AT4G31700   RPS6 (RIBOSOMAL PROTEIN S6); structural constituent of ribosome 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00737P005157  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI0177  40  AT3G11670   DGD1 (DIGALACTOSYL DIACYLGLYCEROL DEFICIENT 1); galactolipid galactosyltransferase/ transferase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00774P005416  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1602  9  AT2G41690   AT‐HSFB3 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00851P005954  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VII1719  47  AT5G10360   EMB3010 (EMBRYO DEFECTIVE 3010); structural constituent of ribosome 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00872P006101  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VII2985  1  AT4G36980   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71849.1); contains domain SPLICING FACTOR (SUPPRESSOR OF WHITE APRICOT) (PTHR13161) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00942P006592  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1413  16  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01063P007440  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2660  5  AT5G42300   UBL5 (UBIQUITIN‐LIKE PROTEIN 5) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01181P008263  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI0817  28  AT1G33140   60S ribosomal protein L9 (RPL90A/C) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01197P008379  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI2343  18  AT1G11430   plastid developmental protein DAG 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01256P008791  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII0631  15  AT1G02780   EMB2386 (EMBRYO DEFECTIVE 2386); structural constituent of ribosome 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01298P009085  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII0645  57  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01316P009212  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1173  41  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01324P009265  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1459  21  AT3G04780   Encodes a protein with little sequence identity with any other protein of known structure or function.  Part of this protein shows a 42% sequence identity with the C‐terminal domain of the 32‐kD human thioredoxin‐like 
protein. 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01464P010245  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV3582  25  AT2G04520   eukaryotic translation initiation factor 1A 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01610P011268  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0554  36  AT5G01010   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45344.1); contains InterPro domain emp24/gp25L/p24; (InterPro:IPR000348); contains InterPro domain GOLD (InterPro:IPR009038) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01630P011409  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1642  23  AT1G51200   zinc finger (AN1‐like) family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01665P011654  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI3352  12  AT3G54020   phosphatidic acid phosphatase‐related / PAP2‐related 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01697P011877  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVII1414  53  AT5G15610   proteasome family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04883P034178  eugene3.00002113  7  AT3G49490   unknown protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04952P034663  eugene3.00002354  23  AT1G77840   eukaryotic translation initiation factor 5 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS05377P037638  eugene3.00012131  48  AT3G27160   GHS1 (GLUCOSE HYPERSENSITIVE 1); structural constituent of ribosome 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS05421P037941  eugene3.00012325  4  AT4G38540   monooxygenase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS53732P376116  eugene3.00020242  1     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  6  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS06029P042201  eugene3.00030075  35  AT5G64090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G21050.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43471.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42033P294225  eugene3.00030305  32     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS06132P042921  eugene3.00030591  3  AT4G37560   formamidase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS06684P046788  eugene3.00041116  11  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS06817P047718  eugene3.00050260  56  AT5G09900   RPN5A 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS06931P048514  eugene3.00050791  1  AT5G64610   HAM1 (HISTONE ACETYLTRANSFERASE OF THE MYST FAMILY 1); H3/H4 histone acetyltransferase/ nucleic acid binding / zinc ion binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS07176P050228  eugene3.00060168  2  AT4G16400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G13175.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93642.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS07475P052321  eugene3.00061276  73  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS07696P053872  eugene3.00070145  16  AT3G59540   60S ribosomal protein L38 (RPL38B) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS52971P370787  eugene3.00071319  4     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS07946P055616  eugene3.00080026  1  AT2G24400   auxin‐responsive protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS07951P055656  eugene3.00080047  7  AT1G51550   F‐box family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS08319P058230  eugene3.00081566  27  AT1G32580   plastid developmental protein DAG 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42174P295216  eugene3.00082020  87     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS08540P059775  eugene3.00090669  7  AT4G34100   protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS08676P060728  eugene3.00091331  15  AT3G55440   ATCTIMC 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09123P063855  eugene3.00102064  6  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09211P064476  eugene3.00110004  5  AT4G21790   TOM1 (TOBAMOVIRUS MULTIPLICATION 1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09707P067943  eugene3.00120470  13  AT3G18360   VQ motif‐containing protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09763P068338  eugene3.00120654  80  AT5G07530   ATGRP‐7 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09949P069642  eugene3.00121257  12  AT5G44860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G19950.1); similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC160516g6v2 [Medicago truncatula] (GB:ABN08773.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09966P069760  eugene3.00130018  6  AT5G26610   D111/G‐patch domain‐containing protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS10010P070069  eugene3.00130126  50  AT3G05590   RPL18 (RIBOSOMAL PROTEIN L18); structural constituent of ribosome 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS10035P070240  eugene3.00130205  8  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS10044P070305  eugene3.00130238  3  AT5G19080   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42320P296237  eugene3.00140182  31  AT2G45510   CYP704A2 (cytochrome P450 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS11152P078059  eugene3.00151255  1  AT5G37010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G65710.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76723.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS11520P080639  eugene3.00161294  60  AT3G51610   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48858.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS51794P362547  eugene3.00180227  63     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS11758P082302  eugene3.00180431  43  AT5G25360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G32342.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93715.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS11959P083712  eugene3.00181232  74  AT3G13580   60S ribosomal protein L7 (RPL7D) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS12053P084371  eugene3.00190414  11  AT3G03810   EDA30 (embryo sac development arrest 30) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  64  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29625P207371  eugene3.00400386  1  AT4G24220   VEP1 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29796P208569  eugene3.00570132  1  AT3G51050   FG‐GAP repeat‐containing protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29884P209185  eugene3.00660012  18  AT3G44620   protein tyrosine phosphatase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS30052P210358  eugene3.00770053  1  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS30263P211838  eugene3.01180035  2  AT1G32470   glycine cleavage system H protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42641P298484  eugene3.01660002  24  AT4G22030   F‐box family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  93     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42710P298967  eugene3.02130017  1  AT1G10360   ATGSTU18 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  93  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50555P353878  eugene3.03320001  86     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31481P220365  eugene3.03460006  76     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31507P220548  eugene3.03760007  88  AT3G26730   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  88     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54954P384668  eugene3.04310008  88     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31632P221423  eugene3.05380001  88  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31711P221976  eugene3.06660003  88  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50641P354480  eugene3.07910004  39     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31874P223115  eugene3.08460002  84  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50391P352726  eugene3.104830001  85     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS32096P224669  eugene3.11010001  86  AT5G15450   CLPB3 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS32134P224934  eugene3.112770001  81     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50415P352896  eugene3.122070001  70     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS32382P226671  eugene3.132440001  3  AT2G04350   long‐chain‐fatty‐acid‐‐CoA ligase family protein / long‐chain acyl‐CoA synthetase family protein (LACS8) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42904P300327  eugene3.13810002  5  AT5G14750   ATMYB66 



RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS32595P228163  eugene3.14830001  10  AT1G45976   SBP1 (S‐RIBONUCLEASE BINDING PROTEIN 1); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS33209P232460  eugene3.206690001  85  AT5G65770   LINC4 (LITTLE NUCLEI4) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS33433P234030  eugene3.24680001  84  AT5G53800   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39254.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS33434P234038  eugene3.24700001  10  AT5G21160   La domain‐containing protein / proline‐rich family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS34072P238501  eugene3.38190002  81  AT5G07530   ATGRP‐7 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS34073P238506  eugene3.38220001  10  AT2G32520   dienelactone hydrolase family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50352P352456  fgenesh1_pg.C_LG_I000951  77     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 71     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS52369P366574  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000676  90     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS51680P361750  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000477  92     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  46     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54245P379704  fgenesh1_pg.C_scaffold_1147000002  89     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50816P355701  fgenesh1_pg.C_scaffold_11543000001  86     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50838P355859  fgenesh1_pg.C_scaffold_19895000001  81     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54755P383273  fgenesh1_pg.C_scaffold_294000002  93     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54948P384629  fgenesh1_pg.C_scaffold_4304000001  76     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55055P385376  fgenesh1_pg.C_scaffold_538000003  87     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS12218P085522  fgenesh4_kg.C_LG_III000063 3  AT5G56540   AGP14 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43115P301805  fgenesh4_pg.C_LG_I001224  78     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS12996P090966  fgenesh4_pg.C_LG_II001011  5  AT1G09900   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS13067P091466  fgenesh4_pg.C_LG_II001425  5  AT2G25710   HCS1 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHASE); catalytic 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 19  AT1G67623   F‐box family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43308P303156  fgenesh4_pg.C_LG_III000029 1     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS13526P094679  fgenesh4_pg.C_LG_III001337 7  AT1G63060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G07330.1); similar to unknown [Xerophyta humilis] (GB:AAT45004.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 20     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS14793P103551  fgenesh4_pg.C_LG_VII000260  4  AT1G61730   DNA‐binding storekeeper protein‐related 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS15739P110173  fgenesh4_pg.C_LG_XI000282 16  AT4G21660   proline‐rich spliceosome‐associated (PSP) family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 85     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44091P308635  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001228  18     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44150P309045  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000654  6     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44182P309270  fgenesh4_pg.C_scaffold_10188000001  66     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44227P309589  fgenesh4_pg.C_scaffold_11099000001  82     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44260P309814  fgenesh4_pg.C_scaffold_11625000001  50     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  89     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  32     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44503P311517  fgenesh4_pg.C_scaffold_14617000001  1     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  84     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  18  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44521P311646  fgenesh4_pg.C_scaffold_149000024  23  AT1G75800   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44564P311944  fgenesh4_pg.C_scaffold_1543000001  88     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  30  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44648P312531  fgenesh4_pg.C_scaffold_16565000001  83     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44805P313633  fgenesh4_pg.C_scaffold_1881000001  86     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS35813P250690  fgenesh4_pg.C_scaffold_190000020  8  AT5G43310   COP1‐interacting protein‐related 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  74     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  95     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44888P314210  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000017  72     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44896P314270  fgenesh4_pg.C_scaffold_20252000001  84     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36014P252097  fgenesh4_pg.C_scaffold_2067000001  75  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44932P314518  fgenesh4_pg.C_scaffold_20920000001  2     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44960P314720  fgenesh4_pg.C_scaffold_21388000001  81     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36157P253097  fgenesh4_pg.C_scaffold_21911000001  82  AT3G22790   kinase interacting family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36312P254181  fgenesh4_pg.C_scaffold_2650000001  9  AT4G10480   nascent polypeptide associated complex alpha chain protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36406P254840  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000001  77  AT2G31830   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36409P254858  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000005  77  AT1G79830   GC5 (GOLGIN CANDIDATE 5) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36494P255453  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000001  86  AT2G17010   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  90     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45239P316670  fgenesh4_pg.C_scaffold_326000005  18     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36666P256662  fgenesh4_pg.C_scaffold_371000003  65  AT5G58330   malate dehydrogenase (NADP) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  90     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36828P257791  fgenesh4_pg.C_scaffold_413000004  88  AT1G44910   similar to FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G19670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61506.1); contains InterPro domain FF 
(InterPro:IPR002713); contains InterPro domain WW/Rsp5/WWP; (InterPro:IPR001202) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  92     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45480P318358  fgenesh4_pg.C_scaffold_5032000001  85     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45481P318366  fgenesh4_pg.C_scaffold_505000001  87  AT2G01050   nucleic acid binding / zinc ion binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  87     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  85     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  91     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45630P319405  fgenesh4_pg.C_scaffold_666000001  85     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37335P261340  fgenesh4_pg.C_scaffold_725000001  85  AT4G12740   adenine‐DNA glycosylase‐related / MYH‐related 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  91  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37490P262425  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000164  3  AT2G43680   IQD14; calmodulin binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37512P262579  fgenesh4_pg.C_scaffold_8790000001  82  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45866P321058  fgenesh4_pg.C_scaffold_959000001  88     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS17234P120632  fgenesh4_pm.C_LG_II001042 5  AT3G14330   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS17531P122715  fgenesh4_pm.C_LG_VI000447  8  AT1G11020   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37708P263955  fgenesh4_pm.C_scaffold_182000007  33  AT1G53320   AtTLP7 (TUBBY LIKE PROTEIN 7); phosphoric diester hydrolase/ transcription factor 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18126P126879  grail3.0001041801  4  AT4G34590   ATB2 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18178P127246  grail3.0001096701  3  AT5G28040   transcription regulator 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18187P127307  grail3.0001109401  4  AT3G46980   transporter‐related 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18310P128170  grail3.0002075501  41  AT1G76150   maoC‐like dehydratase domain‐containing protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18390P128730  grail3.0003047301  47  AT3G10260   reticulon family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18434P129038  grail3.0003082501  3  AT1G35720   ATOXY5 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18792P131544  grail3.0009010801  4  AT3G22790   kinase interacting family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18848P131935  grail3.0010006502  64  AT3G56130   biotin/lipoyl attachment domain‐containing protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18881P132166  grail3.0010033901  9  AT4G16170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28720.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44926.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS19063P133437  grail3.0013044901  4  AT4G31985   60S ribosomal protein L39 (RPL39C) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS52447P367119  grail3.0015036701  6     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS19483P136376  grail3.0022021301  5  AT3G11400   EIF3G1 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS19671P137697  grail3.0027004701  32  AT3G50370   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71840.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81687.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS19673P137708  grail3.0027005802  57  AT4G36960   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS19894P139258  grail3.0035028601  37  AT1G01360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G01026.1); similar to hypothetical protein [Arabidopsis suecica] (GB:BAF63139.1); contains domain SSF55961 (SSF55961) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20020P140140  grail3.0039021901  51  AT4G00850   GIF3 (GRF1‐INTERACTING FACTOR 3) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20113P140788  grail3.0047001901  31  AT4G20150   similar to Os07g0498300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001059709.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94837.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20225P141571  grail3.0051002101  1  AT1G64720   CP5 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20368P142575  grail3.0060003901  17  AT4G02040   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93361.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20399P142792  grail3.0061021202  39  AT5G27720   EMB1644 (EMBRYO DEFECTIVE 1644) 



RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20480P143358  grail3.0071003601  68  AT5G45775   60S ribosomal protein L11 (RPL11D) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20535P143743  grail3.0075008501  13     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20540P143775  grail3.0075015301  1  AT4G35905   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43077.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF343 (InterPro:IPR005651) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20934P146535  grail3.0189002602  10  AT1G26910   60S ribosomal protein L10 (RPL10B) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS38318P268222  grail3.0243000601  11  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS38338P268361  grail3.0286000501  91  AT5G52450   MATE efflux protein‐related 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  74     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS38383P268676  grail3.0548000201  16  AT1G12000   pyrophosphate‐‐fructose‐6‐phosphate 1‐phosphotransferase beta subunit 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50627P354380  grail3.0667000101  34     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50629P354396  grail3.0682000101  33     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54106P378733  grail3.0760000101  64     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  87     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS38618P270322  grail3.1921000101  5     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  41     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  30     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55432P388013  grail3.6655000101  43     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  63     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55461P388216  grail3.9792000101  83     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS38883P272177  gw1.10407.2.111  AT5G59880   ADF3 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 3); actin binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS38887P272207  gw1.10472.1.12  AT5G50740   similar to ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46364P324545  gw1.1152.3.1  82     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46464P325244  gw1.124.9.1  8  AT1G74100   sulfotransferase family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS39391P275735  gw1.137.1.1  3  AT5G50740   similar to ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS39407P275849  gw1.13731.1.175  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS39409P275857  gw1.1381.7.1  2  AT1G54210   ATG12a 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46728P327093  gw1.1559.6.1  84     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS39805P278633  gw1.16867.1.171  AT5G63570   GSA1 (GLUTAMATE‐1‐SEMIALDEHYDE‐2 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46928P328496  gw1.1819.2.1  1     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46939P328572  gw1.184.32.1  86     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS40092P280641  gw1.20513.1.11  AT3G04400   EMB2171 (EMBRYO DEFECTIVE 2171); structural constituent of ribosome 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS40115P280803  gw1.2080.1.1  20  AT3G05560   60S ribosomal protein L22‐2 (RPL22B) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS40177P281235  gw1.217.28.1  88  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS40192P281341  gw1.21963.1.110  AT4G31380   FLP1 (FPF1‐LIKE PROTEIN 1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS40483P283381  gw1.29.301.1  30  AT3G60340   palmitoyl protein thioesterase family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41186P288300  gw1.6399.1.1  2  ATCG00120   Encodes the ATPase alpha subunit 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41247P288726  gw1.653.1.1  80  ATMG00900   cytochrome c biogenesis orf256 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41270P288889  gw1.66.246.1  2  AT1G16120   WAKL1 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 1); kinase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41329P289300  gw1.666.3.1  84  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS47953P335660  gw1.943.1.1  76     
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS47967P335758  gw1.97.185.1  67  AT3G13890   MS35 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS21034P147234  gw1.I.1805.1  1  AT2G41900   zinc finger (CCCH‐type) family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS23401P163805  gw1.IX.434.1  3  AT5G21070   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67366.1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS49014P343091  gw1.VIII.435.1 10  AT1G60800   NIK3 (NSP‐INTERACTING KINASE 3); kinase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS25318P177222  gw1.X.3020.1  52  AT5G08410   FTRA2 (ferredoxin/thioredoxin reductase subunit A (variable subunit) 2); ferredoxin:thioredoxin reductase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  13  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS25627P179385  gw1.X.6279.1  8  AT5G22260   MS1 (MALE STERILITY 1); DNA binding 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS25844P180907  gw1.XI.2918.1 1  AT5G63180   pectate lyase family protein 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS26294P184058  gw1.XIII.145.1 1  AT5G01710   similar to methyltransferase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24805.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48800.1); contains InterPro domain Methyltransferase FkbM (InterPro:IPR006342) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS26618P186321  gw1.XIV.1495.1  13  AT4G01220   similar to RGXT1 (RHAMNOGALACTURONAN XYLOSYLTRANSFERASE 1) 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS27908P195354  gw1.XVIII.1123.1  2  AT5G11650   hydrolase 
RT  RT1093  1093  9  9  20.7921  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50011P350068  gw1.XVIII.1518.1  26     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28645P200513  estExt_fgenesh4_kg.C_870004  62  AT5G36230   eIF4‐gamma/eIF5/eIF2‐epsilon domain‐containing protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01790P012527  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_IV0028  56  AT1G02780   EMB2386 (EMBRYO DEFECTIVE 2386); structural constituent of ribosome 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28886P202199  estExt_fgenesh4_pg.C_280257  9  AT3G10050   OMR1 (L‐O‐METHYLTHREONINE RESISTANT 1); L‐threonine ammonia‐lyase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28966P202762  estExt_fgenesh4_pg.C_410046  59  AT4G12600   ribosomal protein L7Ae/L30e/S12e/Gadd45 family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02003P014018  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2387  29  AT5G14040   mitochondrial phosphate transporter 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02071P014497  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II0169  6  AT1G75980   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO60935.1); contains InterPro domain Single hybrid motif (InterPro:IPR011053) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02085P014593  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II0348  11  AT1G06200   serine‐type peptidase/ signal peptidase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02161P015127  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1091  6  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 
(InterPro:IPR015023) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02389P016722  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_III1703  1  AT2G38730   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02718P019026  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1730  3  AT1G21080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02805P019634  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1052  47  AT3G11780   MD‐2‐related lipid recognition domain‐containing protein / ML domain‐containing protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02827P019789  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1436  14  AT5G20900   TIFY3B 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02884P020186  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0461  5  AT5G10350   polyadenylate‐binding protein family protein / PABP family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02909P020361  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0836  31  AT5G67260   CYCD3;2 (CYCLIN D3;2); cyclin‐dependent protein kinase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02950P020648  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII0160  39  AT3G54300   ATVAMP727 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03006P021041  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII0850  52  AT1G13700   glucosamine/galactosamine‐6‐phosphate isomerase family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03038P021265  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1144  13  AT1G70985   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03238P022664  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X1958  9  AT5G02960   40S ribosomal protein S23 (RPS23B) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03363P023540  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0735  7  AT3G48090   EDS1 (ENHANCED DISEASE SUSCEPTIBILITY 1); signal transducer/ triacylglycerol lipase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03367P023569  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0843  8  AT5G56670   40S ribosomal protein S30 (RPS30C) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03398P023785  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0042  2  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03409P023863  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0239  14  AT4G11150   TUFF 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03624P025368  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XV1152  23  AT3G53740   60S ribosomal protein L36 (RPL36B) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03630P025408  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0037  5  AT4G16450   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93272.1); contains domain PD104546 (PD104546) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03664P025647  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0641  27  AT5G06140   ATSNX1 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03688P025813  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI1139  14  AT5G01600   ATFER1 (FERRETIN 1); ferric iron binding 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29190P204329  estExt_fgenesh4_pm.C_280042  1  AT1G61700   DNA‐directed RNA polymerase II 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29225P204573  estExt_fgenesh4_pm.C_400011  6  AT3G20050   ATTCP‐1 (Arabidopsis thaliana T‐complex protein 1 alpha subunit); ATP binding / protein binding / unfolded protein binding 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29281P204966  estExt_fgenesh4_pm.C_820005  44  AT2G33040   ATP synthase gamma chain 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03837P026859  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0505  23  AT3G26410   methyltransferase/ nucleic acid binding 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03846P026922  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0624  1  AT5G58740   nuclear movement family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03853P026968  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0696  32  AT5G59890   ADF4 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 4); actin binding 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03898P027283  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I1230  38  AT1G33140   60S ribosomal protein L9 (RPL90A/C) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04042P028294  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_III0216  47  AT3G49910   60S ribosomal protein L26 (RPL26A) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04151P029056  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0217  15  AT4G34640   SQS1 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04278P029945  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0254  37  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04306P030142  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0516  2  AT4G30996   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G24290.1); similar to H0311C03.8 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67554.1); similar to Os04g0501800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001053232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1068 (InterPro:IPR010471) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04529P031701  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_X0765  36  AT1G07070   60S ribosomal protein L35a (RPL35aA) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04559P031910  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0016  2  AT1G11910   aspartyl protease family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04708P032953  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0117  12  AT2G02760   ATUBC2 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04718P033024  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0245  11  AT2G31090   unknown protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04770P033386  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVI0242  19  AT3G11660   NHL1 (NDR1/HIN1‐like 1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41705P291933  estExt_Genewise1_v1.C_10620002  15     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28231P197616  estExt_Genewise1_v1.C_1200033  36  AT2G20820   similar to hypothetical protein [Capsicum chinense] (GB:CAJ13713.1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28374P198617  estExt_Genewise1_v1.C_1660167  27  AT3G01435   Expressed protein 



RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28381P198665  estExt_Genewise1_v1.C_1710010  14  AT4G30330   small nuclear ribonucleoprotein E 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28424P198966  estExt_Genewise1_v1.C_280199  12  AT5G20720   CHCPN10 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28428P198993  estExt_Genewise1_v1.C_280341  16  AT4G33150   LKR 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28443P199098  estExt_Genewise1_v1.C_2860001  11  AT1G62830   LDL1 (LSD1‐LIKE1); amine oxidase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28469P199277  estExt_Genewise1_v1.C_34370002  38  AT2G01220   nucleotidyltransferase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28474P199316  estExt_Genewise1_v1.C_400048  4  AT3G60540   sec61beta family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28480P199356  estExt_Genewise1_v1.C_400263  55  AT1G02140   MAGO 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00018P000126  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I1066  27  AT5G52370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G58990.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21535.1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00061P000426  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2658  11  AT4G15000   60S ribosomal protein L27 (RPL27C) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41731P292117  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I6025  3  AT5G62700   TUB3 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00385P002695  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III1780  11  AT1G32050   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00450P003149  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV1217  37  AT5G42190   SKP1B 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00465P003255  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV2725  61  AT3G53740   60S ribosomal protein L36 (RPL36B) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00506P003541  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV4506  58  AT5G26360   chaperonin 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00712P004984  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4252  50  AT3G50000   CKA2 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00721P005046  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4766  27  AT4G31700   RPS6 (RIBOSOMAL PROTEIN S6); structural constituent of ribosome 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00737P005157  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI0177  40  AT3G11670   DGD1 (DIGALACTOSYL DIACYLGLYCEROL DEFICIENT 1); galactolipid galactosyltransferase/ transferase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00774P005416  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1602  10  AT2G41690   AT‐HSFB3 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00942P006592  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1413  16  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01063P007440  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2660  5  AT5G42300   UBL5 (UBIQUITIN‐LIKE PROTEIN 5) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01181P008263  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI0817  27  AT1G33140   60S ribosomal protein L9 (RPL90A/C) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01298P009085  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII0645  57  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01316P009212  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1173  42  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01324P009265  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1459  22  AT3G04780   Encodes a protein with little sequence identity with any other protein of known structure or function.  Part of this protein shows a 42% sequence identity with the C‐terminal domain of the 32‐kD human thioredoxin‐like 
protein. 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01464P010245  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV3582  28  AT2G04520   eukaryotic translation initiation factor 1A 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01610P011268  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0554  37  AT5G01010   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45344.1); contains InterPro domain emp24/gp25L/p24; (InterPro:IPR000348); contains InterPro domain GOLD (InterPro:IPR009038) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01630P011409  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1642  26  AT1G51200   zinc finger (AN1‐like) family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01661P011625  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI3171  15  AT3G02560   40S ribosomal protein S7 (RPS7B) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01665P011654  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI3352  13  AT3G54020   phosphatidic acid phosphatase‐related / PAP2‐related 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01697P011877  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVII1414  48  AT5G15610   proteasome family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04883P034178  eugene3.00002113  3  AT3G49490   unknown protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04952P034663  eugene3.00002354  19  AT1G77840   eukaryotic translation initiation factor 5 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS05377P037638  eugene3.00012131  48  AT3G27160   GHS1 (GLUCOSE HYPERSENSITIVE 1); structural constituent of ribosome 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS05421P037941  eugene3.00012325  5  AT4G38540   monooxygenase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS53732P376116  eugene3.00020242  1     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  5  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS06029P042201  eugene3.00030075  36  AT5G64090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G21050.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43471.1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42033P294225  eugene3.00030305  31     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42037P294258  eugene3.00030424  37     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS06614P046297  eugene3.00040773  3  AT1G65720   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN83711.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22167.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94059.1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS06684P046788  eugene3.00041116  12  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS06817P047718  eugene3.00050260  60  AT5G09900   RPN5A 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS07475P052321  eugene3.00061276  78  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS07696P053872  eugene3.00070145  18  AT3G59540   60S ribosomal protein L38 (RPL38B) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS52971P370787  eugene3.00071319  5     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS07951P055656  eugene3.00080047  7  AT1G51550   F‐box family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS08319P058230  eugene3.00081566  25  AT1G32580   plastid developmental protein DAG 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42174P295216  eugene3.00082020  91     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS08540P059775  eugene3.00090669  2  AT4G34100   protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09123P063855  eugene3.00102064  5  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09211P064476  eugene3.00110004  4  AT4G21790   TOM1 (TOBAMOVIRUS MULTIPLICATION 1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09484P066385  eugene3.00111122  1  AT4G27060   SPR2 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09707P067943  eugene3.00120470  14  AT3G18360   VQ motif‐containing protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09763P068338  eugene3.00120654  82  AT5G07530   ATGRP‐7 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09913P069388  eugene3.00121156  3  AT5G51910   TCP family transcription factor 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09966P069760  eugene3.00130018  6  AT5G26610   D111/G‐patch domain‐containing protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS10010P070069  eugene3.00130126  48  AT3G05590   RPL18 (RIBOSOMAL PROTEIN L18); structural constituent of ribosome 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS10035P070240  eugene3.00130205  9  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS10044P070305  eugene3.00130238  2  AT5G19080   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42320P296237  eugene3.00140182  28  AT2G45510   CYP704A2 (cytochrome P450 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS11152P078059  eugene3.00151255  2  AT5G37010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G65710.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76723.1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS51794P362547  eugene3.00180227  62     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS11758P082302  eugene3.00180431  39  AT5G25360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G32342.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93715.1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS11959P083712  eugene3.00181232  73  AT3G13580   60S ribosomal protein L7 (RPL7D) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS12053P084371  eugene3.00190414  6  AT3G03810   EDA30 (embryo sac development arrest 30) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  67  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29602P207210  eugene3.00400312  2  AT3G50330   HEC2 (HECATE 2); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS51545P360806  eugene3.00440166  18     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS30744P215205  eugene3.01480023  2  AT5G60900   RLK1 (RECEPTOR‐LIKE PROTEIN KINASE 1); carbohydrate binding / kinase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS30763P215341  eugene3.01490035  39  AT2G26990   COP12 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42641P298484  eugene3.01660002  28  AT4G22030   F‐box family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  97     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42710P298967  eugene3.02130017  1  AT1G10360   ATGSTU18 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42768P299374  eugene3.02830008  6     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31395P219762  eugene3.02860007  96  AT1G06310   ACX6 (ACYL‐COA OXIDASE 6); acyl‐CoA oxidase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50555P353878  eugene3.03320001  90     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31481P220365  eugene3.03460006  80     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31507P220548  eugene3.03760007  92  AT3G26730   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  91     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54954P384668  eugene3.04310008  92     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31632P221423  eugene3.05380001  93  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31711P221976  eugene3.06660003  93  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50641P354480  eugene3.07910004  39     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31874P223115  eugene3.08460002  86  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55276P386921  eugene3.09420002  57     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50391P352726  eugene3.104830001  92     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS32134P224934  eugene3.112770001  81     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50415P352896  eugene3.122070001  74     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS32392P226742  eugene3.13340001  62  AT2G43070   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42904P300327  eugene3.13810002  3  AT5G14750   ATMYB66 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS32595P228163  eugene3.14830001  5  AT1G45976   SBP1 (S‐RIBONUCLEASE BINDING PROTEIN 1); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS33209P232460  eugene3.206690001  87  AT5G65770   LINC4 (LITTLE NUCLEI4) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS33433P234030  eugene3.24680001  86  AT5G53800   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39254.1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54873P384104  eugene3.37400001  12     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS34072P238501  eugene3.38190002  82  AT5G07530   ATGRP‐7 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50352P352456  fgenesh1_pg.C_LG_I000951  83     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 74     



RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS53383P373670  fgenesh1_pg.C_LG_IV000726 4     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS52369P366574  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000676  94     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS51680P361750  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000477  97     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  50     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54245P379704  fgenesh1_pg.C_scaffold_1147000002  91     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50816P355701  fgenesh1_pg.C_scaffold_11543000001  92     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50838P355859  fgenesh1_pg.C_scaffold_19895000001  82     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54755P383273  fgenesh1_pg.C_scaffold_294000002  100     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54948P384629  fgenesh1_pg.C_scaffold_4304000001  79     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55055P385376  fgenesh1_pg.C_scaffold_538000003  92     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS12218P085522  fgenesh4_kg.C_LG_III000063 2  AT5G56540   AGP14 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43115P301805  fgenesh4_pg.C_LG_I001224  78     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43243P302695  fgenesh4_pg.C_LG_II000440  59  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS12996P090966  fgenesh4_pg.C_LG_II001011  5  AT1G09900   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS13067P091466  fgenesh4_pg.C_LG_II001425  9  AT2G25710   HCS1 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHASE); catalytic 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 19  AT1G67623   F‐box family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43308P303156  fgenesh4_pg.C_LG_III000029 1     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 20     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS14793P103551  fgenesh4_pg.C_LG_VII000260  1  AT1G61730   DNA‐binding storekeeper protein‐related 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 91     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43775P306422  fgenesh4_pg.C_LG_XI000707 12     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44091P308635  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001228  16     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44150P309045  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000654  7     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44182P309270  fgenesh4_pg.C_scaffold_10188000001  64     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44227P309589  fgenesh4_pg.C_scaffold_11099000001  86     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44260P309814  fgenesh4_pg.C_scaffold_11625000001  48     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  94     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  37     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44503P311517  fgenesh4_pg.C_scaffold_14617000001  1     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  89     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  21  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44521P311646  fgenesh4_pg.C_scaffold_149000024  23  AT1G75800   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  37  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44648P312531  fgenesh4_pg.C_scaffold_16565000001  85     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44805P313633  fgenesh4_pg.C_scaffold_1881000001  90     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS35813P250690  fgenesh4_pg.C_scaffold_190000020  7  AT5G43310   COP1‐interacting protein‐related 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  77     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44837P313853  fgenesh4_pg.C_scaffold_19325000001  99     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44888P314210  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000017  73     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44896P314270  fgenesh4_pg.C_scaffold_20252000001  88     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36014P252097  fgenesh4_pg.C_scaffold_2067000001  79  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44932P314518  fgenesh4_pg.C_scaffold_20920000001  2     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44960P314720  fgenesh4_pg.C_scaffold_21388000001  84     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36157P253097  fgenesh4_pg.C_scaffold_21911000001  84  AT3G22790   kinase interacting family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36406P254840  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000001  80  AT2G31830   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36409P254858  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000005  77  AT1G79830   GC5 (GOLGIN CANDIDATE 5) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36494P255453  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000001  90  AT2G17010   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  97     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45239P316670  fgenesh4_pg.C_scaffold_326000005  18     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36666P256662  fgenesh4_pg.C_scaffold_371000003  67  AT5G58330   malate dehydrogenase (NADP) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36670P256686  fgenesh4_pg.C_scaffold_3741000002  76  AT5G42965   nucleic acid binding / ribonuclease H 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  95     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36828P257791  fgenesh4_pg.C_scaffold_413000004  93  AT1G44910   similar to FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G19670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61506.1); contains InterPro domain FF 
(InterPro:IPR002713); contains InterPro domain WW/Rsp5/WWP; (InterPro:IPR001202) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  98     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45480P318358  fgenesh4_pg.C_scaffold_5032000001  89     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45481P318366  fgenesh4_pg.C_scaffold_505000001  91  AT2G01050   nucleic acid binding / zinc ion binding 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  92     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  91     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45542P318793  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000202  89     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  95     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45630P319405  fgenesh4_pg.C_scaffold_666000001  89     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37335P261340  fgenesh4_pg.C_scaffold_725000001  89  AT4G12740   adenine‐DNA glycosylase‐related / MYH‐related 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  96  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37446P262117  fgenesh4_pg.C_scaffold_840000001  89  AT4G12740   adenine‐DNA glycosylase‐related / MYH‐related 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37490P262425  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000164  3  AT2G43680   IQD14; calmodulin binding 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37512P262579  fgenesh4_pg.C_scaffold_8790000001  82  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45866P321058  fgenesh4_pg.C_scaffold_959000001  93     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS17234P120632  fgenesh4_pm.C_LG_II001042 5  AT3G14330   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37708P263955  fgenesh4_pm.C_scaffold_182000007  28  AT1G53320   AtTLP7 (TUBBY LIKE PROTEIN 7); phosphoric diester hydrolase/ transcription factor 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18126P126879  grail3.0001041801  4  AT4G34590   ATB2 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18178P127246  grail3.0001096701  1  AT5G28040   transcription regulator 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18310P128170  grail3.0002075501  40  AT1G76150   maoC‐like dehydratase domain‐containing protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18390P128730  grail3.0003047301  42  AT3G10260   reticulon family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18434P129038  grail3.0003082501  4  AT1G35720   ATOXY5 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18792P131544  grail3.0009010801  2  AT3G22790   kinase interacting family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18848P131935  grail3.0010006502  59  AT3G56130   biotin/lipoyl attachment domain‐containing protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS19483P136376  grail3.0022021301  5  AT3G11400   EIF3G1 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS19671P137697  grail3.0027004701  30  AT3G50370   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71840.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81687.1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS19673P137708  grail3.0027005802  51  AT4G36960   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37817P264719  grail3.0028014001  3  AT3G53370   DNA‐binding S1FA family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20020P140140  grail3.0039021901  47  AT4G00850   GIF3 (GRF1‐INTERACTING FACTOR 3) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20113P140788  grail3.0047001901  32  AT4G20150   similar to Os07g0498300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001059709.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94837.1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20368P142575  grail3.0060003901  18  AT4G02040   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93361.1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20399P142792  grail3.0061021202  27  AT5G27720   EMB1644 (EMBRYO DEFECTIVE 1644) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20480P143358  grail3.0071003601  66  AT5G45775   60S ribosomal protein L11 (RPL11D) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20535P143743  grail3.0075008501  12     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20540P143775  grail3.0075015301  2  AT4G35905   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43077.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF343 (InterPro:IPR005651) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20562P143933  grail3.0079006701  32  AT3G48890   MSBP2 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20934P146535  grail3.0189002602  10  AT1G26910   60S ribosomal protein L10 (RPL10B) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS38318P268222  grail3.0243000601  12  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS38338P268361  grail3.0286000501  92  AT5G52450   MATE efflux protein‐related 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54993P384939  grail3.0463000101  73     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50627P354380  grail3.0667000101  36     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50629P354396  grail3.0682000101  28     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  91     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS38759P271307  grail3.3486000101  51  AT5G07540   ATGRP‐6 



RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  42     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  30     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55432P388013  grail3.6655000101  41     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  61     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55461P388216  grail3.9792000101  85     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS38887P272207  gw1.10472.1.11  AT5G50740   similar to ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46364P324545  gw1.1152.3.1  84     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46464P325244  gw1.124.9.1  8  AT1G74100   sulfotransferase family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS39373P275611  gw1.135.173.11  AT1G16760   protein kinase family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS39391P275735  gw1.137.1.1  2  AT5G50740   similar to ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS39407P275849  gw1.13731.1.174  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46728P327093  gw1.1559.6.1  88     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS39805P278633  gw1.16867.1.170  AT5G63570   GSA1 (GLUTAMATE‐1‐SEMIALDEHYDE‐2 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46928P328496  gw1.1819.2.1  2     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46939P328572  gw1.184.32.1  90     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS40092P280641  gw1.20513.1.11  AT3G04400   EMB2171 (EMBRYO DEFECTIVE 2171); structural constituent of ribosome 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS40115P280803  gw1.2080.1.1  17  AT3G05560   60S ribosomal protein L22‐2 (RPL22B) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS40177P281235  gw1.217.28.1  95  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS40483P283381  gw1.29.301.1  25  AT3G60340   palmitoyl protein thioesterase family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS47379P331652  gw1.376.26.1  83  ATCG00280   chloroplast gene encoding a CP43 subunit of  the photosystem II reaction center. promoter contains a blue‐light responsive element. 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41247P288726  gw1.653.1.1  81  ATMG00900   cytochrome c biogenesis orf256 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41270P288889  gw1.66.246.1  2  AT1G16120   WAKL1 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 1); kinase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41329P289300  gw1.666.3.1  89  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS47953P335660  gw1.943.1.1  78     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS47967P335758  gw1.97.185.1  73  AT3G13890   MS35 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  56     
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS23454P164172  gw1.IX.4899.1 4  AT3G57120   protein kinase family protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS24612P172279  gw1.VII.3424.1  3  AT4G36680   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  13  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS26294P184058  gw1.XIII.145.1 2  AT5G01710   similar to methyltransferase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24805.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48800.1); contains InterPro domain Methyltransferase FkbM (InterPro:IPR006342) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS26618P186321  gw1.XIV.1495.1  13  AT4G01220   similar to RGXT1 (RHAMNOGALACTURONAN XYLOSYLTRANSFERASE 1) 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS27908P195354  gw1.XVIII.1123.1  1  AT5G11650   hydrolase 
RT  RT1094  1094  9  9  20.8121  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50011P350068  gw1.XVIII.1518.1  17     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28645P200513  estExt_fgenesh4_kg.C_870004  38  AT5G36230   eIF4‐gamma/eIF5/eIF2‐epsilon domain‐containing protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01790P012527  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_IV0028  38  AT1G02780   EMB2386 (EMBRYO DEFECTIVE 2386); structural constituent of ribosome 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28966P202762  estExt_fgenesh4_pg.C_410046  36  AT4G12600   ribosomal protein L7Ae/L30e/S12e/Gadd45 family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02071P014497  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II0169  5  AT1G75980   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO60935.1); contains InterPro domain Single hybrid motif (InterPro:IPR011053) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02085P014593  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II0348  5  AT1G06200   serine‐type peptidase/ signal peptidase 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02161P015127  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1091  3  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 
(InterPro:IPR015023) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02389P016722  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_III1703  1  AT2G38730   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02718P019026  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1730  3  AT1G21080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02827P019789  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1436  8  AT5G20900   TIFY3B 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02884P020186  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0461  3  AT5G10350   polyadenylate‐binding protein family protein / PABP family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02909P020361  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0836  19  AT5G67260   CYCD3;2 (CYCLIN D3;2); cyclin‐dependent protein kinase 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02950P020648  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII0160  25  AT3G54300   ATVAMP727 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03038P021265  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1144  12  AT1G70985   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03238P022664  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X1958  9  AT5G02960   40S ribosomal protein S23 (RPS23B) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03367P023569  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0843  5  AT5G56670   40S ribosomal protein S30 (RPS30C) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03398P023785  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0042  1  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03409P023863  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0239  8  AT4G11150   TUFF 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03630P025408  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0037  4  AT4G16450   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93272.1); contains domain PD104546 (PD104546) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03688P025813  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI1139  10  AT5G01600   ATFER1 (FERRETIN 1); ferric iron binding 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29190P204329  estExt_fgenesh4_pm.C_280042  1  AT1G61700   DNA‐directed RNA polymerase II 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29281P204966  estExt_fgenesh4_pm.C_820005  25  AT2G33040   ATP synthase gamma chain 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03837P026859  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0505  13  AT3G26410   methyltransferase/ nucleic acid binding 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03853P026968  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0696  19  AT5G59890   ADF4 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 4); actin binding 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04151P029056  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0217  10  AT4G34640   SQS1 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04278P029945  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0254  23  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04306P030142  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0516  2  AT4G30996   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G24290.1); similar to H0311C03.8 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67554.1); similar to Os04g0501800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001053232.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1068 (InterPro:IPR010471) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04559P031910  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0016  1  AT1G11910   aspartyl protease family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04708P032953  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0117  8  AT2G02760   ATUBC2 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04718P033024  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0245  11  AT2G31090   unknown protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41705P291933  estExt_Genewise1_v1.C_10620002  10     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28443P199098  estExt_Genewise1_v1.C_2860001  7  AT1G62830   LDL1 (LSD1‐LIKE1); amine oxidase 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28469P199277  estExt_Genewise1_v1.C_34370002  21  AT2G01220   nucleotidyltransferase 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28474P199316  estExt_Genewise1_v1.C_400048  2  AT3G60540   sec61beta family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28480P199356  estExt_Genewise1_v1.C_400263  33  AT1G02140   MAGO 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00061P000426  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2658  8  AT4G15000   60S ribosomal protein L27 (RPL27C) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00385P002695  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III1780  7  AT1G32050   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00450P003149  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV1217  21  AT5G42190   SKP1B 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00465P003255  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV2725  38  AT3G53740   60S ribosomal protein L36 (RPL36B) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00721P005046  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4766  17  AT4G31700   RPS6 (RIBOSOMAL PROTEIN S6); structural constituent of ribosome 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00737P005157  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI0177  23  AT3G11670   DGD1 (DIGALACTOSYL DIACYLGLYCEROL DEFICIENT 1); galactolipid galactosyltransferase/ transferase 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00774P005416  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1602  7  AT2G41690   AT‐HSFB3 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00942P006592  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1413  12  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01181P008263  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI0817  14  AT1G33140   60S ribosomal protein L9 (RPL90A/C) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01316P009212  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1173  28  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01324P009265  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1459  15  AT3G04780   Encodes a protein with little sequence identity with any other protein of known structure or function.  Part of this protein shows a 42% sequence identity with the C‐terminal domain of the 32‐kD human thioredoxin‐like 
protein. 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01630P011409  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1642  15  AT1G51200   zinc finger (AN1‐like) family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01665P011654  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI3352  8  AT3G54020   phosphatidic acid phosphatase‐related / PAP2‐related 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01671P011692  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI3463  34  AT3G09090   DEX1 (DEFECTIVE IN EXINE FORMATION 1) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01697P011877  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVII1414  32  AT5G15610   proteasome family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04883P034178  eugene3.00002113  2  AT3G49490   unknown protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS05421P037941  eugene3.00012325  4  AT4G38540   monooxygenase 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS05546P038817  eugene3.00013110  1  AT1G55670   PSAG 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS06029P042201  eugene3.00030075  21  AT5G64090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G21050.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43471.1) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42033P294225  eugene3.00030305  16     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42037P294258  eugene3.00030424  30     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS06614P046297  eugene3.00040773  2  AT1G65720   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN83711.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22167.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94059.1) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS06817P047718  eugene3.00050260  41  AT5G09900   RPN5A 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS07475P052321  eugene3.00061276  64  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS07696P053872  eugene3.00070145  12  AT3G59540   60S ribosomal protein L38 (RPL38B) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS52971P370787  eugene3.00071319  5     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS08319P058230  eugene3.00081566  16  AT1G32580   plastid developmental protein DAG 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42174P295216  eugene3.00082020  65     



RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS08593P060150  eugene3.00090909  6     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09123P063855  eugene3.00102064  3  AT2G39370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41570.1) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09484P066385  eugene3.00111122  1  AT4G27060   SPR2 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09707P067943  eugene3.00120470  12  AT3G18360   VQ motif‐containing protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09763P068338  eugene3.00120654  58  AT5G07530   ATGRP‐7 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09913P069388  eugene3.00121156  4  AT5G51910   TCP family transcription factor 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09966P069760  eugene3.00130018  2  AT5G26610   D111/G‐patch domain‐containing protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS10035P070240  eugene3.00130205  7  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS10514P073597  eugene3.00140371  55  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS11152P078059  eugene3.00151255  2  AT5G37010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G65710.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76723.1) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS11959P083712  eugene3.00181232  46  AT3G13580   60S ribosomal protein L7 (RPL7D) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29479P206347  eugene3.00290225  48  AT1G32320   ATMKK10 (Arabidopsis thaliana MAP kinase kinase 10); kinase 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29602P207210  eugene3.00400312  2  AT3G50330   HEC2 (HECATE 2); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS51545P360806  eugene3.00440166  17     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS30744P215205  eugene3.01480023  3  AT5G60900   RLK1 (RECEPTOR‐LIKE PROTEIN KINASE 1); carbohydrate binding / kinase 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS30763P215341  eugene3.01490035  26  AT2G26990   COP12 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42641P298484  eugene3.01660002  25  AT4G22030   F‐box family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42698P298884  eugene3.02010031  70     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42710P298967  eugene3.02130017  1  AT1G10360   ATGSTU18 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42768P299374  eugene3.02830008  6     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50555P353878  eugene3.03320001  64     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31481P220365  eugene3.03460006  60     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31507P220548  eugene3.03760007  66  AT3G26730   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42811P299676  eugene3.04100003  64     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54954P384668  eugene3.04310008  67     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31632P221423  eugene3.05380001  67  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31711P221976  eugene3.06660003  68  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31874P223115  eugene3.08460002  60  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55276P386921  eugene3.09420002  45     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50391P352726  eugene3.104830001  70     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS32134P224934  eugene3.112770001  54     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42904P300327  eugene3.13810002  2  AT5G14750   ATMYB66 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS32595P228163  eugene3.14830001  4  AT1G45976   SBP1 (S‐RIBONUCLEASE BINDING PROTEIN 1); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS33135P231939  eugene3.19910001  4  AT2G32440   KAO2 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS33428P233992  eugene3.24400001  24  AT3G08820   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS33433P234030  eugene3.24680001  60  AT5G53800   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39254.1) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54873P384104  eugene3.37400001  12     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50352P352456  fgenesh1_pg.C_LG_I000951  63     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS53532P374712  fgenesh1_pg.C_LG_III000155 53     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS53383P373670  fgenesh1_pg.C_LG_IV000726 4     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS52369P366574  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000676  67     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  38     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50838P355859  fgenesh1_pg.C_scaffold_19895000001  59     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54755P383273  fgenesh1_pg.C_scaffold_294000002  73     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54948P384629  fgenesh1_pg.C_scaffold_4304000001  56     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55055P385376  fgenesh1_pg.C_scaffold_538000003  67     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS12490P087424  fgenesh4_pg.C_LG_I001543  1  AT3G11840   U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43243P302695  fgenesh4_pg.C_LG_II000440  49  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS12996P090966  fgenesh4_pg.C_LG_II001011  3  AT1G09900   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS13067P091466  fgenesh4_pg.C_LG_II001425  8  AT2G25710   HCS1 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHASE); catalytic 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 14  AT1G67623   F‐box family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 16     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS15439P108071  fgenesh4_pg.C_LG_X000712  4  AT5G54620   ankyrin repeat family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43750P306248  fgenesh4_pg.C_LG_XI000437 65     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43775P306422  fgenesh4_pg.C_LG_XI000707 13     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44150P309045  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000654  8     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44227P309589  fgenesh4_pg.C_scaffold_11099000001  64     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44260P309814  fgenesh4_pg.C_scaffold_11625000001  33     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44486P311400  fgenesh4_pg.C_scaffold_14434000001  67     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44497P311478  fgenesh4_pg.C_scaffold_14594000001  30     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  62     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  18  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44521P311646  fgenesh4_pg.C_scaffold_149000024  15  AT1G75800   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  39  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44805P313633  fgenesh4_pg.C_scaffold_1881000001  64     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS35813P250690  fgenesh4_pg.C_scaffold_190000020  7  AT5G43310   COP1‐interacting protein‐related 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  59     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44888P314210  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000017  51     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44896P314270  fgenesh4_pg.C_scaffold_20252000001  63     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36014P252097  fgenesh4_pg.C_scaffold_2067000001  59  AT3G28770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28810.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28820.1); similar to PREDICTED: similar to QUAhog (hedgehog related) family member 
(qua‐1) [Rattus norvegicus] (GB:XP_001069720.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1216 (InterPro:IPR009605) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44932P314518  fgenesh4_pg.C_scaffold_20920000001  2     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36072P252498  fgenesh4_pg.C_scaffold_21215000001  3  AT1G07720   beta‐ketoacyl‐CoA synthase family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36406P254840  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000001  58  AT2G31830   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  71     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45239P316670  fgenesh4_pg.C_scaffold_326000005  11     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36666P256662  fgenesh4_pg.C_scaffold_371000003  53  AT5G58330   malate dehydrogenase (NADP) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36670P256686  fgenesh4_pg.C_scaffold_3741000002  59  AT5G42965   nucleic acid binding / ribonuclease H 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  68     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  72     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45480P318358  fgenesh4_pg.C_scaffold_5032000001  65     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  66     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45542P318793  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000202  72     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45617P319313  fgenesh4_pg.C_scaffold_6501000001  68     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45630P319405  fgenesh4_pg.C_scaffold_666000001  63     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37335P261340  fgenesh4_pg.C_scaffold_725000001  65  AT4G12740   adenine‐DNA glycosylase‐related / MYH‐related 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  69  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37446P262117  fgenesh4_pg.C_scaffold_840000001  65  AT4G12740   adenine‐DNA glycosylase‐related / MYH‐related 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37490P262425  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000164  6  AT2G43680   IQD14; calmodulin binding 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37512P262579  fgenesh4_pg.C_scaffold_8790000001  55  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45866P321058  fgenesh4_pg.C_scaffold_959000001  66     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS17234P120632  fgenesh4_pm.C_LG_II001042 7  AT3G14330   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37708P263955  fgenesh4_pm.C_scaffold_182000007  15  AT1G53320   AtTLP7 (TUBBY LIKE PROTEIN 7); phosphoric diester hydrolase/ transcription factor 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18310P128170  grail3.0002075501  25  AT1G76150   maoC‐like dehydratase domain‐containing protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18390P128730  grail3.0003047301  27  AT3G10260   reticulon family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18434P129038  grail3.0003082501  3  AT1G35720   ATOXY5 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18655P130579  grail3.0006064001  3  AT1G29150   ATS9 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18792P131544  grail3.0009010801  2  AT3G22790   kinase interacting family protein 



RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS19483P136376  grail3.0022021301  4  AT3G11400   EIF3G1 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS19673P137708  grail3.0027005802  29  AT4G36960   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37817P264719  grail3.0028014001  2  AT3G53370   DNA‐binding S1FA family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20113P140788  grail3.0047001901  22  AT4G20150   similar to Os07g0498300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001059709.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94837.1) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20368P142575  grail3.0060003901  14  AT4G02040   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93361.1) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20399P142792  grail3.0061021202  18  AT5G27720   EMB1644 (EMBRYO DEFECTIVE 1644) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20480P143358  grail3.0071003601  42  AT5G45775   60S ribosomal protein L11 (RPL11D) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20535P143743  grail3.0075008501  9     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20540P143775  grail3.0075015301  2  AT4G35905   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43077.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF343 (InterPro:IPR005651) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20562P143933  grail3.0079006701  21  AT3G48890   MSBP2 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20934P146535  grail3.0189002602  10  AT1G26910   60S ribosomal protein L10 (RPL10B) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS38338P268361  grail3.0286000501  68  AT5G52450   MATE efflux protein‐related 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50627P354380  grail3.0667000101  27     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50629P354396  grail3.0682000101  20     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  65     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54922P384441  grail3.4115000101  30     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  22     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55432P388013  grail3.6655000101  25     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  41     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46364P324545  gw1.1152.3.1  61     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46464P325244  gw1.124.9.1  7  AT1G74100   sulfotransferase family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS39373P275611  gw1.135.173.11  AT1G16760   protein kinase family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46728P327093  gw1.1559.6.1  64     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46928P328496  gw1.1819.2.1  2     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46939P328572  gw1.184.32.1  66     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS40115P280803  gw1.2080.1.1  14  AT3G05560   60S ribosomal protein L22‐2 (RPL22B) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41247P288726  gw1.653.1.1  55  ATMG00900   cytochrome c biogenesis orf256 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41329P289300  gw1.666.3.1  64  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS47967P335758  gw1.97.185.1  60  AT3G13890   MS35 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  44     
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS22807P159647  gw1.IV.2003.1 1  AT4G05100   AtMYB74 (myb domain protein 74); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS24612P172279  gw1.VII.3424.1  3  AT4G36680   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  13  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS26294P184058  gw1.XIII.145.1 2  AT5G01710   similar to methyltransferase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24805.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48800.1); contains InterPro domain Methyltransferase FkbM (InterPro:IPR006342) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  7  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS26618P186321  gw1.XIV.1495.1  10  AT4G01220   similar to RGXT1 (RHAMNOGALACTURONAN XYLOSYLTRANSFERASE 1) 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 4  AT1G03470   kinase interacting family protein 
RT  RT1095  1095  9  9  20.8321  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50011P350068  gw1.XVIII.1518.1  12     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28966P202762  estExt_fgenesh4_pg.C_410046  24  AT4G12600   ribosomal protein L7Ae/L30e/S12e/Gadd45 family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02071P014497  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II0169  2  AT1G75980   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO60935.1); contains InterPro domain Single hybrid motif (InterPro:IPR011053) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS02161P015127  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1091  1  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 
(InterPro:IPR015023) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03038P021265  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1144  9  AT1G70985   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03238P022664  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X1958  5  AT5G02960   40S ribosomal protein S23 (RPS23B) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03409P023863  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIII0239  6  AT4G11150   TUFF 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03688P025813  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI1139  8  AT5G01600   ATFER1 (FERRETIN 1); ferric iron binding 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS29281P204966  estExt_fgenesh4_pm.C_820005  12  AT2G33040   ATP synthase gamma chain 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03837P026859  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0505  3  AT3G26410   methyltransferase/ nucleic acid binding 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS03853P026968  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_I0696  12  AT5G59890   ADF4 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 4); actin binding 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04278P029945  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0254  12  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04708P032953  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0117  6  AT2G02760   ATUBC2 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04718P033024  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0245  7  AT2G31090   unknown protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS41705P291933  estExt_Genewise1_v1.C_10620002  6     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28443P199098  estExt_Genewise1_v1.C_2860001  7  AT1G62830   LDL1 (LSD1‐LIKE1); amine oxidase 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28474P199316  estExt_Genewise1_v1.C_400048  1  AT3G60540   sec61beta family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS28480P199356  estExt_Genewise1_v1.C_400263  18  AT1G02140   MAGO 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00385P002695  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III1780  5  AT1G32050   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00465P003255  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV2725  23  AT3G53740   60S ribosomal protein L36 (RPL36B) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00721P005046  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4766  11  AT4G31700   RPS6 (RIBOSOMAL PROTEIN S6); structural constituent of ribosome 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00737P005157  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI0177  12  AT3G11670   DGD1 (DIGALACTOSYL DIACYLGLYCEROL DEFICIENT 1); galactolipid galactosyltransferase/ transferase 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00774P005416  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1602  3  AT2G41690   AT‐HSFB3 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS00942P006592  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1413  8  AT4G02080   ATSAR2 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01316P009212  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII1173  16  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01630P011409  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1642  10  AT1G51200   zinc finger (AN1‐like) family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01671P011692  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI3463  21  AT3G09090   DEX1 (DEFECTIVE IN EXINE FORMATION 1) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS01697P011877  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVII1414  19  AT5G15610   proteasome family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS04883P034178  eugene3.00002113  1  AT3G49490   unknown protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS05546P038817  eugene3.00013110  1  AT1G55670   PSAG 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS06817P047718  eugene3.00050260  29  AT5G09900   RPN5A 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS07475P052321  eugene3.00061276  37  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS52971P370787  eugene3.00071319  4     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09484P066385  eugene3.00111122  1  AT4G27060   SPR2 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09707P067943  eugene3.00120470  8  AT3G18360   VQ motif‐containing protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS09913P069388  eugene3.00121156  1  AT5G51910   TCP family transcription factor 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS10035P070240  eugene3.00130205  5  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS10514P073597  eugene3.00140371  30  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS11045P077314  eugene3.00150904  1  AT5G07440   GDH2 (GLUTAMATE DEHYDROGENASE 2) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS11152P078059  eugene3.00151255  2  AT5G37010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G65710.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76723.1) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS51545P360806  eugene3.00440166  13     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS30744P215205  eugene3.01480023  3  AT5G60900   RLK1 (RECEPTOR‐LIKE PROTEIN KINASE 1); carbohydrate binding / kinase 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS30763P215341  eugene3.01490035  15  AT2G26990   COP12 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42710P298967  eugene3.02130017  1  AT1G10360   ATGSTU18 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS42768P299374  eugene3.02830008  3     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31507P220548  eugene3.03760007  29  AT3G26730   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31632P221423  eugene3.05380001  30  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS31874P223115  eugene3.08460002  28  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50391P352726  eugene3.104830001  34     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS32213P225488  eugene3.119570001  1  AT4G14400   ACD6 (ACCELERATED CELL DEATH 6); protein binding 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS32595P228163  eugene3.14830001  3  AT1G45976   SBP1 (S‐RIBONUCLEASE BINDING PROTEIN 1); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS33135P231939  eugene3.19910001  2  AT2G32440   KAO2 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS33428P233992  eugene3.24400001  14  AT3G08820   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS33433P234030  eugene3.24680001  29  AT5G53800   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39254.1) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54873P384104  eugene3.37400001  10     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50352P352456  fgenesh1_pg.C_LG_I000951  29     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS53383P373670  fgenesh1_pg.C_LG_IV000726 3     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS52099P364685  fgenesh1_pg.C_LG_XV000259  21     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS51122P357843  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000061  3     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50832P355815  fgenesh1_pg.C_scaffold_17264000001  7     



RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS54755P383273  fgenesh1_pg.C_scaffold_294000002  37     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55055P385376  fgenesh1_pg.C_scaffold_538000003  31     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43243P302695  fgenesh4_pg.C_LG_II000440  25  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS13067P091466  fgenesh4_pg.C_LG_II001425  7  AT2G25710   HCS1 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHASE); catalytic 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS13270P092885  fgenesh4_pg.C_LG_III000002 5  AT1G67623   F‐box family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS43475P304321  fgenesh4_pg.C_LG_IX001405 11     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS15439P108071  fgenesh4_pg.C_LG_X000712  3  AT5G54620   ankyrin repeat family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44150P309045  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000654  6     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44260P309814  fgenesh4_pg.C_scaffold_11625000001  12     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44504P311527  fgenesh4_pg.C_scaffold_14662000001  30     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  11  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44521P311646  fgenesh4_pg.C_scaffold_149000024  9  AT1G75800   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS35457P248194  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000003  23  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS35813P250690  fgenesh4_pg.C_scaffold_190000020  4  AT5G43310   COP1‐interacting protein‐related 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44821P313744  fgenesh4_pg.C_scaffold_19111000001  27     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS44896P314270  fgenesh4_pg.C_scaffold_20252000001  29     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36406P254840  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000001  29  AT2G31830   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  34     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45239P316670  fgenesh4_pg.C_scaffold_326000005  6     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS36670P256686  fgenesh4_pg.C_scaffold_3741000002  30  AT5G42965   nucleic acid binding / ribonuclease H 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45308P317153  fgenesh4_pg.C_scaffold_3834000001  31     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  34     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45480P318358  fgenesh4_pg.C_scaffold_5032000001  30     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS45542P318793  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000202  34     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37335P261340  fgenesh4_pg.C_scaffold_725000001  31  AT4G12740   adenine‐DNA glycosylase‐related / MYH‐related 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37358P261503  fgenesh4_pg.C_scaffold_760000003  31  AT1G32610   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS37490P262425  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000164  6  AT2G43680   IQD14; calmodulin binding 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS17234P120632  fgenesh4_pm.C_LG_II001042 7  AT3G14330   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18434P129038  grail3.0003082501  2  AT1G35720   ATOXY5 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS18655P130579  grail3.0006064001  3  AT1G29150   ATS9 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20113P140788  grail3.0047001901  14  AT4G20150   similar to Os07g0498300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001059709.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94837.1) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20368P142575  grail3.0060003901  9  AT4G02040   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93361.1) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20535P143743  grail3.0075008501  7     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20562P143933  grail3.0079006701  11  AT3G48890   MSBP2 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS20934P146535  grail3.0189002602  8  AT1G26910   60S ribosomal protein L10 (RPL10B) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS38338P268361  grail3.0286000501  34  AT5G52450   MATE efflux protein‐related 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50627P354380  grail3.0667000101  20     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50629P354396  grail3.0682000101  13     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55277P386931  grail3.0943000101  29     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS50729P355093  grail3.4296000101  13     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS55432P388013  grail3.6655000101  12     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46728P327093  gw1.1559.6.1  30     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46928P328496  gw1.1819.2.1  1     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS46939P328572  gw1.184.32.1  34     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS40115P280803  gw1.2080.1.1  9  AT3G05560   60S ribosomal protein L22‐2 (RPL22B) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS48327P338277  gw1.II.4200.1  25     
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS24612P172279  gw1.VII.3424.1  3  AT4G36680   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS25440P178074  gw1.X.438.1  10  AT1G31260   ZIP10 (ZINC TRANSPORTER 10 PRECURSOR); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS25575P179019  gw1.X.5823.1  6  AT2G32010   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS26294P184058  gw1.XIII.145.1 2  AT5G01710   similar to methyltransferase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24805.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48800.1); contains InterPro domain Methyltransferase FkbM (InterPro:IPR006342) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS26618P186321  gw1.XIV.1495.1  8  AT4G01220   similar to RGXT1 (RHAMNOGALACTURONAN XYLOSYLTRANSFERASE 1) 
RT  RT1096  1096  9  9  20.8521  rS626 ‐ rS611  scaffold_15802 ‐  LG_9 ‐ 12.36  E_POPLARS26857P187997  gw1.XIV.405.1 5  AT1G03470   kinase interacting family protein 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS04098P028684  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IV0194  4  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS01353P009467  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2552  2  AT4G27630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G64990.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G64990.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62129.1); 
contains InterPro domain G‐protein coupled receptor 89‐related (InterPro:IPR015672) 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS41953P293669  eugene3.00002296  2  AT3G09510   nucleic acid binding 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS41993P293945  eugene3.00012622  8     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS09920P069437  eugene3.00121190  2  AT5G51830   pfkB‐type carbohydrate kinase family protein 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS11091P077633  eugene3.00151031  2  AT2G35110   NAP1 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS51717P362008  eugene3.00190169  2     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS30632P214422  eugene3.01370046  6  AT1G80260   EMB1427 (EMBRYO DEFECTIVE 1427); tubulin binding 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  2     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54802P383607  eugene3.03300001  1     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS31938P223562  eugene3.09600003  4  AT2G02650   reverse transcriptase‐related 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54228P379585  eugene3.110530001  2     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  2  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS32809P229659  eugene3.16670001  1  AT3G23330   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  1     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS50236P351644  fgenesh1_pg.C_LG_XII000609  4     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  4     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  4     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS50904P356319  fgenesh1_pg.C_scaffold_190000017  2     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS50808P355649  fgenesh1_pg.C_scaffold_8363000001  7     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  2     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS14993P104948  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000164  5  AT2G25100   ribonuclease HII family protein 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS43886P307202  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001244  7     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS44628P312391  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000027  1     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS44657P312598  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000026  4     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS45154P316072  fgenesh4_pg.C_scaffold_2681000001  1     
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS37378P261641  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000091  1  AT4G00290   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS17843P124898  fgenesh4_pm.C_LG_XII000358  1  AT4G24840   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68282.1); similar to hypothetical protein OsI_013818 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY92585.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] 
(GB:CAN71854.1); contains InterPro domain COG complex component 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS19113P133788  grail3.0015004101  2  AT3G47690   ATEB1A (Arabidopsis thaliana Microtubule End Binding Protein EB1A); microtubule binding 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS38458P269206  grail3.10216000101  2  AT2G24370   kinase 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS39354P275472  gw1.134.201.11  AT5G03610   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS25949P181640  gw1.XI.487.1  1  AT1G50840   POLGAMMA2 (polymerase gamma 2); DNA binding / DNA‐directed DNA polymerase 
RT  RT1264  1264  12  1  24.0193  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS27766P194359  gw1.XVI.956.1 2  AT3G22330   PMH2 (PUTATIVE MITOCHONDRIAL RNA HELICASE 2); ATP‐dependent helicase 
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS41953P293669  eugene3.00002296  3  AT3G09510   nucleic acid binding 
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS41993P293945  eugene3.00012622  8     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS51717P362008  eugene3.00190169  2     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  2     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54802P383607  eugene3.03300001  2     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS55205P386425  eugene3.07870006  3     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS31938P223562  eugene3.09600003  3  AT2G02650   reverse transcriptase‐related 
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54228P379585  eugene3.110530001  3     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  2  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS32809P229659  eugene3.16670001  1  AT3G23330   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  1     



RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS53030P371197  fgenesh1_pg.C_LG_VII000566  8     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS50236P351644  fgenesh1_pg.C_LG_XII000609  4     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS52333P366319  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000907  1     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  4     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  4     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS55079P385543  fgenesh1_pg.C_scaffold_583000002  1     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS50808P355649  fgenesh1_pg.C_scaffold_8363000001  8     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS51127P357881  fgenesh1_pm.C_scaffold_150000025  3     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS43886P307202  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001244  7     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS44628P312391  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000027  1     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS44657P312598  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000026  4     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS45154P316072  fgenesh4_pg.C_scaffold_2681000001  1     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS37378P261641  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000091  1  AT4G00290   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS38458P269206  grail3.10216000101  2  AT2G24370   kinase 
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS38864P272045  gw1.1000.3.1  1  AT4G18550   lipase class 3 family protein 
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS47072P329501  gw1.215.13.1  1     
RT  RT1265  1265  12  1  24.0393  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS26127P182883  gw1.XII.1832.1  1  AT1G74850   PTAC2 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE2) 
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS41953P293669  eugene3.00002296  3  AT3G09510   nucleic acid binding 
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS41993P293945  eugene3.00012622  6     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS51717P362008  eugene3.00190169  2     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  1     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54802P383607  eugene3.03300001  2     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS55205P386425  eugene3.07870006  3     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS31938P223562  eugene3.09600003  3  AT2G02650   reverse transcriptase‐related 
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54228P379585  eugene3.110530001  3     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  2  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS32809P229659  eugene3.16670001  1  AT3G23330   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  1     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS53030P371197  fgenesh1_pg.C_LG_VII000566  7     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS52333P366319  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000907  1     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  3     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  3     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS50808P355649  fgenesh1_pg.C_scaffold_8363000001  7     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS43886P307202  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001244  5     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS44628P312391  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000027  1     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS45154P316072  fgenesh4_pg.C_scaffold_2681000001  1     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS38458P269206  grail3.10216000101  1  AT2G24370   kinase 
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS47072P329501  gw1.215.13.1  2     
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS26127P182883  gw1.XII.1832.1  1  AT1G74850   PTAC2 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE2) 
RT  RT1266  1266  12  1  24.0593  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS49585P347083  gw1.XIX.1174.1  1  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS41953P293669  eugene3.00002296  1  AT3G09510   nucleic acid binding 
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS41993P293945  eugene3.00012622  6     
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS42006P294039  eugene3.00013122  1     
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS51717P362008  eugene3.00190169  2     
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  1     
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54802P383607  eugene3.03300001  1     
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS31938P223562  eugene3.09600003  2  AT2G02650   reverse transcriptase‐related 
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS32480P227354  eugene3.139680001  1  AT4G16210   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS32809P229659  eugene3.16670001  1  AT3G23330   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54528P381688  eugene3.201510001  1     
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  3     
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  3     
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS50808P355649  fgenesh1_pg.C_scaffold_8363000001  5     
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS43886P307202  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001244  5     
RT  RT1267  1267  12  1  24.0793  rS170 ‐ G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  E_POPLARS44628P312391  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000027  1     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28927P202486  estExt_fgenesh4_pg.C_290347  41  AT5G47650   ATNUDT2 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 2); ADP‐ribose diphosphatase/ NAD binding / hydrolase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02507P017547  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0381  6  AT4G23400   PIP1;5 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS03107P021749  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0385  51  AT2G33390   unknown protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS00170P001186  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I8734  44  AT4G23690   disease resistance‐responsive family protein / dirigent family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS04987P034908  eugene3.00002499  7  AT1G28230   PUP1 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05063P035436  eugene3.00010118  71  AT5G01830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53945P377605  eugene3.00011108  45     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05434P038035  eugene3.00012410  4  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05937P041557  eugene3.00021634  11  AT4G33450   AtMYB69 (myb domain protein 69); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06217P043515  eugene3.00030997  56  AT5G16730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02930.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62148.1); contains InterPro domain Spectrin repeat (InterPro:IPR002017) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06358P044504  eugene3.00031544  69  AT5G25050   integral membrane transporter family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06455P045185  eugene3.00031893  30  AT5G06730   peroxidase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07108P049753  eugene3.00051538  18  AT5G44265   lipid binding 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07273P050909  eugene3.00060520  1  AT3G42180   similar to exostosin family protein [Capsella rubella] (GB:ABA18105.1) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07329P051303  eugene3.00060742  36  AT5G02190   ATASP38 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07883P055180  eugene3.00070994  2  AT3G50390   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07921P055444  eugene3.00071219  18  AT3G50940   AAA‐type ATPase family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07988P055914  eugene3.00080161  49  AT4G21745   similar to RIC10 (ROP‐INTERACTIVE CRIB MOTIF‐CONTAINING PROTEIN 10) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G04900.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69681.1); contains InterPro domain PAK‐box/P21‐Rho‐
binding (InterPro:IPR000095) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08547P059825  eugene3.00090711  64  AT4G15490   UGT84A3; UDP‐glycosyltransferase/ sinapate 1‐glucosyltransferase/ transferase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08732P061121  eugene3.00091629  46  AT5G22000   CIC7E11 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08771P061396  eugene3.00100198  26  AT3G43940   unknown protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09179P064247  eugene3.00102387  9  AT3G48150   APC8 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09355P065479  eugene3.00110645  5  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10489P073422  eugene3.00140278  5  AT2G47560   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10647P074525  eugene3.00140853  6  AT3G63070   PWWP domain‐containing protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10813P075689  eugene3.00141553  46  AT1G50650   stigma‐specific Stig1 family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42365P296552  eugene3.00150747  1     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51972P363794  eugene3.00160921  27     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11539P080769  eugene3.00161347  2  AT1G32070   ATNSI (NUCLEAR SHUTTLE INTERACTING); N‐acetyltransferase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11541P080787  eugene3.00161355  30  AT2G14110   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43153.1); contains InterPro domain HAD‐superfamily phosphatase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11760P082317  eugene3.00180439  9  AT3G19720   ARC5 (ACCUMULATION AND REPLICATION OF CHLOROPLAST 5); GTP binding / GTPase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11767P082366  eugene3.00180500  2  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29313P205189  eugene3.00280054  16  AT5G20710   BGAL7 (beta‐galactosidase 7); beta‐galactosidase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29338P205362  eugene3.00280128  38  AT2G30970   ASP1 (ASPARTATE AMINOTRANSFERASE 1) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29781P208465  eugene3.00570067  40  AT1G11000   MLO4 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS30940P216577  eugene3.01660077  76  AT4G16340   SPK1 (SPIKE1); GTP binding / GTPase binding / binding / guanyl‐nucleotide exchange factor 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42679P298749  eugene3.01860016  38     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  2     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  41     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31121P217846  eugene3.01970004  15  AT5G24130   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69379.1) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54595P382152  eugene3.02160015  51     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31405P219833  eugene3.02930017  43  AT5G16180   ATCRS1 



RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32166P225162  eugene3.11540004  49     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54255P379775  eugene3.11610002  1     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32190P225328  eugene3.117890001  13  AT2G01690   binding 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  38  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32303P226118  eugene3.126800001  68  AT5G44120   CRU1 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  59  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  33  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32500P227494  eugene3.141590001  7  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32565P227954  eugene3.146400001  29  AT3G44620   protein tyrosine phosphatase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42915P300404  eugene3.15020001  50     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32675P228724  eugene3.15570001  51  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  58  AT3G06860   MFP2 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  56  AT5G64120   peroxidase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  21  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  37  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33104P231722  eugene3.19610001  22  AT3G63520   ATNCED1 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33115P231801  eugene3.197230001  37  AT5G19660   S1P 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33221P232543  eugene3.207910002  5  AT3G12380   ATARP5 (ACTIN‐RELATED PROTEIN 5) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33226P232579  eugene3.208290001  38  AT1G14770   zinc ion binding 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33283P232977  eugene3.214330001  28  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33524P234667  eugene3.27090002  57  AT3G49400   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33623P235361  eugene3.28680003  18  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33652P235562  eugene3.29240002  46  AT4G09980   EMB1691 (EMBRYO DEFECTIVE 1691) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33683P235779  eugene3.29630002  5     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33924P237468  eugene3.33100003  40  AT5G52280   protein transport protein‐related 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34424P240967  eugene3.72560002  11  AT3G62950   glutaredoxin family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34433P241029  eugene3.73130001  1  AT2G28940   protein kinase family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34550P241846  eugene3.88080001  44  AT5G56720   malate dehydrogenase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53482P374366  fgenesh1_pg.C_LG_III000579 32     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53309P373154  fgenesh1_pg.C_LG_IV001208 23     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53288P373007  fgenesh1_pg.C_LG_V000041 50     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52872P370091  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001922  2     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51210P358459  fgenesh1_pg.C_scaffold_135000066  29     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54362P380527  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000014  13     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51111P357765  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000038  29     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54625P382365  fgenesh1_pg.C_scaffold_222000003  47     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  50     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12306P086137  fgenesh4_pg.C_LG_I000417  13  AT1G29195   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48054.1) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12315P086201  fgenesh4_pg.C_LG_I000465  11  AT1G04670   similar to pollen‐preferential protein [Brassica rapa subsp. chinensis] (GB:ABH09777.1) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43102P301713  fgenesh4_pg.C_LG_I001107  5     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12506P087538  fgenesh4_pg.C_LG_I001601  9  AT3G57240   BG3 (BETA‐1 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43166P302158  fgenesh4_pg.C_LG_I002467  68     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12740P089180  fgenesh4_pg.C_LG_I002930  1  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  5  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13174P092218  fgenesh4_pg.C_LG_II002036  16  AT1G05020   epsin N‐terminal homology (ENTH) domain‐containing protein / clathrin assembly protein‐related 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43379P303649  fgenesh4_pg.C_LG_IV000126 40     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13785P096494  fgenesh4_pg.C_LG_IV000879 18  AT1G52640   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14517P101619  fgenesh4_pg.C_LG_VI000709 1  AT5G63320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to hypothetical protein PFE0440w [Plasmodium falciparum 3D7] (GB:XP_001351647.1); contains domain FALZ‐RELATED BROMODOMAIN‐CONTAINING 
PROTEINS (PTHR22880); contains domain GCN5 GENERAL CONTROL OF AMINO‐ACID SYNTHESIS 5‐LIKE 2 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14546P101819  fgenesh4_pg.C_LG_VI000822 17  AT5G05600   oxidoreductase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15290P107029  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001785  10  AT5G18860   inosine‐uridine preferring nucleoside hydrolase family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15518P108625  fgenesh4_pg.C_LG_X001256  21  AT2G03830   unknown protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16171P113194  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000269  8  AT3G51060   STY1 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16391P114733  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000731  18  AT1G72090   radical SAM domain‐containing protein / TRAM domain‐containing protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16815P117699  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000425  35  AT5G60560   F‐box family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35317P247219  fgenesh4_pg.C_scaffold_15216000001  32     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35359P247512  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000052  4  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS44602P312213  fgenesh4_pg.C_scaffold_1580000002  62     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35745P250211  fgenesh4_pg.C_scaffold_18407000001  13  AT4G12770   heat shock protein binding 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35856P250988  fgenesh4_pg.C_scaffold_19349000001  42  AT1G27320   AHK3 (ARABIDOPSIS HISTIDINE KINASE 3) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35967P251764  fgenesh4_pg.C_scaffold_20230000001  21  AT5G01660   kelch repeat‐containing protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36093P252647  fgenesh4_pg.C_scaffold_21454000001  21  AT5G54062   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53742.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81453.1) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36219P253530  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000003  16  AT1G14900   HMGA (HIGH MOBILITY GROUP A); DNA binding 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36331P254315  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000002  59  AT4G11740   SAY1 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  17  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36370P254588  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000178  42  AT3G45160   contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36685P256789  fgenesh4_pg.C_scaffold_3851000001  27  AT3G04820   RNA binding / pseudouridylate synthase/ tRNA‐pseudouridine synthase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36690P256827  fgenesh4_pg.C_scaffold_390000002  28  AT3G57630   exostosin family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36699P256887  fgenesh4_pg.C_scaffold_394000004  8  AT3G25730   AP2 domain‐containing transcription factor 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45444P318106  fgenesh4_pg.C_scaffold_4642000001  47     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37054P259378  fgenesh4_pg.C_scaffold_5802000001  45  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37129P259900  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000051  17  AT3G18110   EMB1270 (EMBRYO DEFECTIVE 1270) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45685P319795  fgenesh4_pg.C_scaffold_7301000001  38     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37531P262713  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000101  49  AT4G16830   nuclear RNA‐binding protein (RGGA) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  20  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45924P321468  fgenesh4_pm.C_LG_III000710  27     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS18357P128497  grail3.0003022201  11  AT4G16310   LDL3 (LSD1‐LIKE3); amine oxidase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19152P134063  grail3.0015029001  5  AT5G13080   WRKY75 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19984P139886  grail3.0038021201  14  AT5G52780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G19100.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49500.1) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19993P139950  grail3.0039003401  26  AT1G01780   LIM domain‐containing protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20075P140520  grail3.0045019701  55  AT2G16800   high‐affinity nickel‐transport family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  12  AT2G47410   nucleotide binding 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38353P268467  grail3.0337000601  25  AT3G13760   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50408P352849  grail3.1163000101  2     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55356P387484  grail3.17639000201  24     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38698P270886  grail3.2831000301  49  AT3G01200   similar to phosphoprotein phosphatase/ protein kinase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G21210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69694.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF299 
(InterPro:IPR005177); contains InterPro domain Pyruvate Pi dikinase regulator (InterPro:IPR017409) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38711P270974  grail3.3020000201  18  AT5G02370   kinesin motor protein‐related 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38725P271075  grail3.3173000101  21  AT4G12780   auxilin‐related 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  58     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38834P271836  grail3.7639000101  22  AT2G05990   MOD1 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46331P324317  gw1.107.261.133  AT1G61180   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46375P324619  gw1.117.155.115  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39211P274475  gw1.1281.1.1  20  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39483P276378  gw1.14359.5.19  AT1G68750   ATPPC4 (Arabidopsis thaliana phosphoenolpyruvate carboxylase 4); phosphoenolpyruvate carboxylase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39643P277497  gw1.155.39.1  19  AT3G02210   COBL1 (COBRA‐LIKE PROTEIN 1 PRECURSOR) 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39649P277539  gw1.155.76.1  3  AT3G30210   MYB121 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40027P280188  gw1.19871.3.140  AT5G28020   ATCYSD2 (Arabidopsis thaliana cysteine synthase D2) 



RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47290P331024  gw1.296.1.1  43     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40600P284197  gw1.337.235.146  AT3G61300   C2 domain‐containing protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40608P284256  gw1.337.78.1  51  AT3G27473   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40812P285680  gw1.404.3.1  6  AT5G48380   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40997P286978  gw1.442.256.16  AT2G32100   OFP16 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47532P332724  gw1.4456.3.1  15     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41131P287914  gw1.5740.1.1  21  AT3G57530   CDPK32 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41232P288619  gw1.64.53.1  6  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41492P290441  gw1.7821.1.1  47  ATMG00730   Encodes cytochrome c oxidase subunit 3. 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41554P290876  gw1.854.19.1  12  AT4G08370   proline‐rich extensin‐like family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21161P148125  gw1.I.313.1  12  AT3G16250   ferredoxin‐related 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  6  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21450P150149  gw1.I.5890.1  50  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22001P154006  gw1.II.1967.1  34  AT5G36740   PHD finger family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48432P339013  gw1.IV.1535.1 16  AT2G04160   AIR3 (Auxin‐Induced in Root cultures 3); subtilase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48483P339369  gw1.IV.2885.1 39  ATCG00710   Encodes a 8 kD phosphoprotein that is a component of the photosystem II oxygen evolving core. Its exact molecular function has not been determined but it may play a role in mediating electron transfer between the secondary quinone acceptors 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22901P160303  gw1.IV.3034.1 7  AT2G33820   ATMBAC1; L‐histidine transmembrane transporter/ L‐lysine transmembrane transporter/ L‐ornithine transmembrane transporter/ arginine transmembrane transporter/ binding 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 5  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48599P340183  gw1.IX.4443.1 4     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23549P164843  gw1.V.1367.1  7  AT1G75250   myb family transcription factor 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23952P167658  gw1.V.63.1  1  AT5G54160   ATOMT1 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24596P172166  gw1.VII.325.1  18  AT2G44050   COS1 (COI1 SUPPRESSOR1); 6 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  30  AT2G30070   ATKUP1 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24849P173938  gw1.VIII.1927.1  36  AT2G01980   SOS1 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS25865P181051  gw1.XI.3156.1 10  AT5G45700   NLI interacting factor (NIF) family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26026P182176  gw1.XII.1216.1  1  AT4G25960   PGP2 (P‐GLYCOPROTEIN 2); ATPase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26395P184759  gw1.XIII.2447.1  22  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26711P186972  gw1.XIV.2472.1  4  AT4G02340   epoxide hydrolase 
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS49518P346616  gw1.XIV.353.1 44     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  45     
RT  RT1333  1333  13  4  25.3241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28013P196085  gw1.XVIII.2138.1  18  AT3G23280   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein / ankyrin repeat family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28927P202486  estExt_fgenesh4_pg.C_290347  44  AT5G47650   ATNUDT2 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 2); ADP‐ribose diphosphatase/ NAD binding / hydrolase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02507P017547  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0381  6  AT4G23400   PIP1;5 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS03107P021749  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0385  53  AT2G33390   unknown protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28541P199782  estExt_Genewise1_v1.C_570162  27  AT2G17840   ERD7 (EARLY‐RESPONSIVE TO DEHYDRATION 7) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28577P200033  estExt_Genewise1_v1.C_700420  30  AT3G06350   MEE32 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS00170P001186  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I8734  50  AT4G23690   disease resistance‐responsive family protein / dirigent family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS04987P034908  eugene3.00002499  6  AT1G28230   PUP1 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05063P035436  eugene3.00010118  78  AT5G01830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53945P377605  eugene3.00011108  48     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50339P352361  eugene3.00011668  41     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05434P038035  eugene3.00012410  4  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05937P041557  eugene3.00021634  11  AT4G33450   AtMYB69 (myb domain protein 69); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06217P043515  eugene3.00030997  65  AT5G16730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02930.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62148.1); contains InterPro domain Spectrin repeat (InterPro:IPR002017) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06358P044504  eugene3.00031544  77  AT5G25050   integral membrane transporter family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06455P045185  eugene3.00031893  29  AT5G06730   peroxidase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07108P049753  eugene3.00051538  22  AT5G44265   lipid binding 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07273P050909  eugene3.00060520  1  AT3G42180   similar to exostosin family protein [Capsella rubella] (GB:ABA18105.1) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07329P051303  eugene3.00060742  36  AT5G02190   ATASP38 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07883P055180  eugene3.00070994  2  AT3G50390   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07921P055444  eugene3.00071219  19  AT3G50940   AAA‐type ATPase family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07988P055914  eugene3.00080161  56  AT4G21745   similar to RIC10 (ROP‐INTERACTIVE CRIB MOTIF‐CONTAINING PROTEIN 10) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G04900.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69681.1); contains InterPro domain PAK‐box/P21‐Rho‐
binding (InterPro:IPR000095) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08547P059825  eugene3.00090711  69  AT4G15490   UGT84A3; UDP‐glycosyltransferase/ sinapate 1‐glucosyltransferase/ transferase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08732P061121  eugene3.00091629  51  AT5G22000   CIC7E11 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08771P061396  eugene3.00100198  26  AT3G43940   unknown protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09179P064247  eugene3.00102387  9  AT3G48150   APC8 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09355P065479  eugene3.00110645  7  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10084P070587  eugene3.00130365  1  AT3G04880   DRT102 (DNA‐DAMAGE‐REPAIR/TOLERATION 2) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10489P073422  eugene3.00140278  5  AT2G47560   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10647P074525  eugene3.00140853  6  AT3G63070   PWWP domain‐containing protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10813P075689  eugene3.00141553  52  AT1G50650   stigma‐specific Stig1 family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42365P296552  eugene3.00150747  3     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51972P363794  eugene3.00160921  27     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11539P080769  eugene3.00161347  2  AT1G32070   ATNSI (NUCLEAR SHUTTLE INTERACTING); N‐acetyltransferase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11541P080787  eugene3.00161355  30  AT2G14110   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43153.1); contains InterPro domain HAD‐superfamily phosphatase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11760P082317  eugene3.00180439  9  AT3G19720   ARC5 (ACCUMULATION AND REPLICATION OF CHLOROPLAST 5); GTP binding / GTPase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11767P082366  eugene3.00180500  2  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29313P205189  eugene3.00280054  16  AT5G20710   BGAL7 (beta‐galactosidase 7); beta‐galactosidase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29338P205362  eugene3.00280128  42  AT2G30970   ASP1 (ASPARTATE AMINOTRANSFERASE 1) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29781P208465  eugene3.00570067  42  AT1G11000   MLO4 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS30940P216577  eugene3.01660077  84  AT4G16340   SPK1 (SPIKE1); GTP binding / GTPase binding / binding / guanyl‐nucleotide exchange factor 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42679P298749  eugene3.01860016  44     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  2     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50903P356309  eugene3.01900022  23     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  49     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31121P217846  eugene3.01970004  15  AT5G24130   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69379.1) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54595P382152  eugene3.02160015  61     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31405P219833  eugene3.02930017  48  AT5G16180   ATCRS1 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32132P224924  eugene3.112740001  30  AT1G31440   SH3 domain‐containing protein 1 (SH3P1) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32166P225162  eugene3.11540004  55     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54255P379775  eugene3.11610002  1     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32190P225328  eugene3.117890001  16  AT2G01690   binding 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  44  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32303P226118  eugene3.126800001  76  AT5G44120   CRU1 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  70  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  39  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32500P227494  eugene3.141590001  7  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32565P227954  eugene3.146400001  35  AT3G44620   protein tyrosine phosphatase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42915P300404  eugene3.15020001  60     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32675P228724  eugene3.15570001  61  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  67  AT3G06860   MFP2 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  65  AT5G64120   peroxidase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  9  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  25  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  20  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  44  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33104P231722  eugene3.19610001  23  AT3G63520   ATNCED1 



RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33115P231801  eugene3.197230001  42  AT5G19660   S1P 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33221P232543  eugene3.207910002  8  AT3G12380   ATARP5 (ACTIN‐RELATED PROTEIN 5) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33226P232579  eugene3.208290001  45  AT1G14770   zinc ion binding 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33283P232977  eugene3.214330001  31  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33384P233684  eugene3.23440002  41     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33524P234667  eugene3.27090002  63  AT3G49400   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33623P235361  eugene3.28680003  26  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33652P235562  eugene3.29240002  54  AT4G09980   EMB1691 (EMBRYO DEFECTIVE 1691) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33683P235779  eugene3.29630002  7     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  61  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33810P236668  eugene3.31690002  27  AT4G33520   PAA1 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33924P237468  eugene3.33100003  48  AT5G52280   protein transport protein‐related 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34092P238644  eugene3.40390001  41  AT3G45850   kinesin motor protein‐related 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34424P240967  eugene3.72560002  14  AT3G62950   glutaredoxin family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34433P241029  eugene3.73130001  1  AT2G28940   protein kinase family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34550P241846  eugene3.88080001  44  AT5G56720   malate dehydrogenase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53875P377118  fgenesh1_pg.C_LG_I001689  27     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53482P374366  fgenesh1_pg.C_LG_III000579 36     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53309P373154  fgenesh1_pg.C_LG_IV001208 27     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53288P373007  fgenesh1_pg.C_LG_V000041 58     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52872P370091  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001922  2     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51210P358459  fgenesh1_pg.C_scaffold_135000066  28     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54362P380527  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000014  13     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51111P357765  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000038  33     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  60     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12306P086137  fgenesh4_pg.C_LG_I000417  13  AT1G29195   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48054.1) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12315P086201  fgenesh4_pg.C_LG_I000465  14  AT1G04670   similar to pollen‐preferential protein [Brassica rapa subsp. chinensis] (GB:ABH09777.1) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43102P301713  fgenesh4_pg.C_LG_I001107  4     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12506P087538  fgenesh4_pg.C_LG_I001601  8  AT3G57240   BG3 (BETA‐1 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43166P302158  fgenesh4_pg.C_LG_I002467  77     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12740P089180  fgenesh4_pg.C_LG_I002930  1  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  7  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13174P092218  fgenesh4_pg.C_LG_II002036  22  AT1G05020   epsin N‐terminal homology (ENTH) domain‐containing protein / clathrin assembly protein‐related 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13650P095547  fgenesh4_pg.C_LG_IV000091 2  AT5G37640   UBQ9 (ubiquitin 9) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43379P303649  fgenesh4_pg.C_LG_IV000126 41     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13785P096494  fgenesh4_pg.C_LG_IV000879 19  AT1G52640   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14517P101619  fgenesh4_pg.C_LG_VI000709 1  AT5G63320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to hypothetical protein PFE0440w [Plasmodium falciparum 3D7] (GB:XP_001351647.1); contains domain FALZ‐RELATED BROMODOMAIN‐CONTAINING 
PROTEINS (PTHR22880); contains domain GCN5 GENERAL CONTROL OF AMINO‐ACID SYNTHESIS 5‐LIKE 2 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14546P101819  fgenesh4_pg.C_LG_VI000822 22  AT5G05600   oxidoreductase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15290P107029  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001785  10  AT5G18860   inosine‐uridine preferring nucleoside hydrolase family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15405P107835  fgenesh4_pg.C_LG_X000503  14  AT1G24430   transferase family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15518P108625  fgenesh4_pg.C_LG_X001256  24  AT2G03830   unknown protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16171P113194  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000269  9  AT3G51060   STY1 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16391P114733  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000731  19  AT1G72090   radical SAM domain‐containing protein / TRAM domain‐containing protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16815P117699  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000425  37  AT5G60560   F‐box family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35150P246050  fgenesh4_pg.C_scaffold_13839000001  14  AT3G23150   ETR2 (ETHYLENE RESPONSE 2); receptor 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35317P247219  fgenesh4_pg.C_scaffold_15216000001  36     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35359P247512  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000052  4  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS44602P312213  fgenesh4_pg.C_scaffold_1580000002  66     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  53     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35601P249205  fgenesh4_pg.C_scaffold_17113000001  39     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35722P250054  fgenesh4_pg.C_scaffold_18229000001  44  AT1G64320   myosin heavy chain‐related 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35745P250211  fgenesh4_pg.C_scaffold_18407000001  18  AT4G12770   heat shock protein binding 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35856P250988  fgenesh4_pg.C_scaffold_19349000001  48  AT1G27320   AHK3 (ARABIDOPSIS HISTIDINE KINASE 3) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35967P251764  fgenesh4_pg.C_scaffold_20230000001  25  AT5G01660   kelch repeat‐containing protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36093P252647  fgenesh4_pg.C_scaffold_21454000001  22  AT5G54062   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53742.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81453.1) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36219P253530  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000003  19  AT1G14900   HMGA (HIGH MOBILITY GROUP A); DNA binding 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36331P254315  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000002  67  AT4G11740   SAY1 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  21  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36370P254588  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000178  45  AT3G45160   contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36685P256789  fgenesh4_pg.C_scaffold_3851000001  28  AT3G04820   RNA binding / pseudouridylate synthase/ tRNA‐pseudouridine synthase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36690P256827  fgenesh4_pg.C_scaffold_390000002  29  AT3G57630   exostosin family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36699P256887  fgenesh4_pg.C_scaffold_394000004  7  AT3G25730   AP2 domain‐containing transcription factor 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45444P318106  fgenesh4_pg.C_scaffold_4642000001  50     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37054P259378  fgenesh4_pg.C_scaffold_5802000001  52  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37129P259900  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000051  15  AT3G18110   EMB1270 (EMBRYO DEFECTIVE 1270) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45685P319795  fgenesh4_pg.C_scaffold_7301000001  43     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37531P262713  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000101  54  AT4G16830   nuclear RNA‐binding protein (RGGA) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37534P262735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8826000001  3  AT5G41840   F‐box family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  24  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45924P321468  fgenesh4_pm.C_LG_III000710  27     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS18335P128341  grail3.0003012502  11  AT1G76050   pseudouridine synthase family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS18357P128497  grail3.0003022201  13  AT4G16310   LDL3 (LSD1‐LIKE3); amine oxidase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19152P134063  grail3.0015029001  8  AT5G13080   WRKY75 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19984P139886  grail3.0038021201  18  AT5G52780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G19100.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49500.1) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19993P139950  grail3.0039003401  31  AT1G01780   LIM domain‐containing protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20075P140520  grail3.0045019701  59  AT2G16800   high‐affinity nickel‐transport family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  14  AT2G47410   nucleotide binding 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38353P268467  grail3.0337000601  31  AT3G13760   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50408P352849  grail3.1163000101  2     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55356P387484  grail3.17639000201  28     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38698P270886  grail3.2831000301  53  AT3G01200   similar to phosphoprotein phosphatase/ protein kinase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G21210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69694.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF299 
(InterPro:IPR005177); contains InterPro domain Pyruvate Pi dikinase regulator (InterPro:IPR017409) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38711P270974  grail3.3020000201  20  AT5G02370   kinesin motor protein‐related 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38725P271075  grail3.3173000101  25  AT4G12780   auxilin‐related 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  65     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38834P271836  grail3.7639000101  22  AT2G05990   MOD1 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46331P324317  gw1.107.261.133  AT1G61180   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46375P324619  gw1.117.155.116  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39145P274011  gw1.124.201.138  AT5G53940   yippee family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39211P274475  gw1.1281.1.1  19  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39483P276378  gw1.14359.5.19  AT1G68750   ATPPC4 (Arabidopsis thaliana phosphoenolpyruvate carboxylase 4); phosphoenolpyruvate carboxylase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39643P277497  gw1.155.39.1  21  AT3G02210   COBL1 (COBRA‐LIKE PROTEIN 1 PRECURSOR) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39649P277539  gw1.155.76.1  5  AT3G30210   MYB121 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40027P280188  gw1.19871.3.150  AT5G28020   ATCYSD2 (Arabidopsis thaliana cysteine synthase D2) 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40452P283164  gw1.2858.1.1  16  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47290P331024  gw1.296.1.1  47     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40600P284197  gw1.337.235.153  AT3G61300   C2 domain‐containing protein 



RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40608P284256  gw1.337.78.1  59  AT3G27473   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40997P286978  gw1.442.256.17  AT2G32100   OFP16 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47532P332724  gw1.4456.3.1  19     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41131P287914  gw1.5740.1.1  22  AT3G57530   CDPK32 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41232P288619  gw1.64.53.1  6  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41492P290441  gw1.7821.1.1  54  ATMG00730   Encodes cytochrome c oxidase subunit 3. 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41554P290876  gw1.854.19.1  12  AT4G08370   proline‐rich extensin‐like family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21161P148125  gw1.I.313.1  12  AT3G16250   ferredoxin‐related 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  6  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21450P150149  gw1.I.5890.1  54  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22001P154006  gw1.II.1967.1  34  AT5G36740   PHD finger family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48432P339013  gw1.IV.1535.1 18  AT2G04160   AIR3 (Auxin‐Induced in Root cultures 3); subtilase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48483P339369  gw1.IV.2885.1 38  ATCG00710   Encodes a 8 kD phosphoprotein that is a component of the photosystem II oxygen evolving core. Its exact molecular function has not been determined but it may play a role in mediating electron transfer between the secondary quinone acceptors 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22901P160303  gw1.IV.3034.1 7  AT2G33820   ATMBAC1; L‐histidine transmembrane transporter/ L‐lysine transmembrane transporter/ L‐ornithine transmembrane transporter/ arginine transmembrane transporter/ binding 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 5  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48599P340183  gw1.IX.4443.1 4     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23549P164843  gw1.V.1367.1  8  AT1G75250   myb family transcription factor 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23952P167658  gw1.V.63.1  1  AT5G54160   ATOMT1 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24502P171509  gw1.VII.222.1  1  AT3G20190   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24596P172166  gw1.VII.325.1  18  AT2G44050   COS1 (COI1 SUPPRESSOR1); 6 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  36  AT2G30070   ATKUP1 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24849P173938  gw1.VIII.1927.1  38  AT2G01980   SOS1 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS25865P181051  gw1.XI.3156.1 10  AT5G45700   NLI interacting factor (NIF) family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26026P182176  gw1.XII.1216.1  2  AT4G25960   PGP2 (P‐GLYCOPROTEIN 2); ATPase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26395P184759  gw1.XIII.2447.1  23  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26711P186972  gw1.XIV.2472.1  4  AT4G02340   epoxide hydrolase 
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS49518P346616  gw1.XIV.353.1 45     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  53     
RT  RT1334  1334  13  4  25.3441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28013P196085  gw1.XVIII.2138.1  18  AT3G23280   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein / ankyrin repeat family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28927P202486  estExt_fgenesh4_pg.C_290347  42  AT5G47650   ATNUDT2 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 2); ADP‐ribose diphosphatase/ NAD binding / hydrolase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29011P203071  estExt_fgenesh4_pg.C_6380005  2  AT3G17380   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02507P017547  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0381  7  AT4G23400   PIP1;5 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS03107P021749  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0385  50  AT2G33390   unknown protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28541P199782  estExt_Genewise1_v1.C_570162  35  AT2G17840   ERD7 (EARLY‐RESPONSIVE TO DEHYDRATION 7) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28577P200033  estExt_Genewise1_v1.C_700420  30  AT3G06350   MEE32 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS00170P001186  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I8734  50  AT4G23690   disease resistance‐responsive family protein / dirigent family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01189P008319  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI1696  1  AT4G05530   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS04987P034908  eugene3.00002499  6  AT1G28230   PUP1 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05063P035436  eugene3.00010118  80  AT5G01830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53945P377605  eugene3.00011108  47     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50339P352361  eugene3.00011668  42     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05434P038035  eugene3.00012410  4  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05937P041557  eugene3.00021634  11  AT4G33450   AtMYB69 (myb domain protein 69); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06217P043515  eugene3.00030997  69  AT5G16730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02930.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62148.1); contains InterPro domain Spectrin repeat (InterPro:IPR002017) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06358P044504  eugene3.00031544  84  AT5G25050   integral membrane transporter family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06455P045185  eugene3.00031893  28  AT5G06730   peroxidase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07108P049753  eugene3.00051538  20  AT5G44265   lipid binding 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  29  AT3G13520   AGP12 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07273P050909  eugene3.00060520  1  AT3G42180   similar to exostosin family protein [Capsella rubella] (GB:ABA18105.1) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07329P051303  eugene3.00060742  34  AT5G02190   ATASP38 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07883P055180  eugene3.00070994  3  AT3G50390   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07921P055444  eugene3.00071219  17  AT3G50940   AAA‐type ATPase family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07988P055914  eugene3.00080161  68  AT4G21745   similar to RIC10 (ROP‐INTERACTIVE CRIB MOTIF‐CONTAINING PROTEIN 10) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G04900.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69681.1); contains InterPro domain PAK‐box/P21‐Rho‐
binding (InterPro:IPR000095) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08547P059825  eugene3.00090711  66  AT4G15490   UGT84A3; UDP‐glycosyltransferase/ sinapate 1‐glucosyltransferase/ transferase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08732P061121  eugene3.00091629  50  AT5G22000   CIC7E11 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08771P061396  eugene3.00100198  25  AT3G43940   unknown protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09179P064247  eugene3.00102387  9  AT3G48150   APC8 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09355P065479  eugene3.00110645  8  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10084P070587  eugene3.00130365  1  AT3G04880   DRT102 (DNA‐DAMAGE‐REPAIR/TOLERATION 2) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10489P073422  eugene3.00140278  4  AT2G47560   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10647P074525  eugene3.00140853  6  AT3G63070   PWWP domain‐containing protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10813P075689  eugene3.00141553  62  AT1G50650   stigma‐specific Stig1 family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42365P296552  eugene3.00150747  3     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11313P079187  eugene3.00160547  3  AT3G58520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G48040.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23445.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF860 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51972P363794  eugene3.00160921  25     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11539P080769  eugene3.00161347  2  AT1G32070   ATNSI (NUCLEAR SHUTTLE INTERACTING); N‐acetyltransferase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11760P082317  eugene3.00180439  9  AT3G19720   ARC5 (ACCUMULATION AND REPLICATION OF CHLOROPLAST 5); GTP binding / GTPase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11767P082366  eugene3.00180500  2  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29313P205189  eugene3.00280054  16  AT5G20710   BGAL7 (beta‐galactosidase 7); beta‐galactosidase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29338P205362  eugene3.00280128  41  AT2G30970   ASP1 (ASPARTATE AMINOTRANSFERASE 1) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29781P208465  eugene3.00570067  40  AT1G11000   MLO4 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS30940P216577  eugene3.01660077  84  AT4G16340   SPK1 (SPIKE1); GTP binding / GTPase binding / binding / guanyl‐nucleotide exchange factor 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42679P298749  eugene3.01860016  44     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  2     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50903P356309  eugene3.01900022  22     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  60     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31121P217846  eugene3.01970004  15  AT5G24130   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69379.1) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54595P382152  eugene3.02160015  71     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31834P222835  eugene3.07970004  66  AT2G33150   KAT2 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  36  AT4G08900   arginase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32132P224924  eugene3.112740001  36  AT1G31440   SH3 domain‐containing protein 1 (SH3P1) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32166P225162  eugene3.11540004  66     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54255P379775  eugene3.11610002  1     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32190P225328  eugene3.117890001  21  AT2G01690   binding 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  56  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32303P226118  eugene3.126800001  75  AT5G44120   CRU1 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  80  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  46  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32500P227494  eugene3.141590001  8  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32520P227637  eugene3.143650001  56  AT3G21070   NADK1 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32565P227954  eugene3.146400001  40  AT3G44620   protein tyrosine phosphatase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42915P300404  eugene3.15020001  72     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32675P228724  eugene3.15570001  74  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  78  AT3G06860   MFP2 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  76  AT5G64120   peroxidase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  9  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  27  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 



RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  23  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33036P231248  eugene3.187890001  59  AT2G22680   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  44  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33104P231722  eugene3.19610001  28  AT3G63520   ATNCED1 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33115P231801  eugene3.197230001  51  AT5G19660   S1P 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33221P232543  eugene3.207910002  10  AT3G12380   ATARP5 (ACTIN‐RELATED PROTEIN 5) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33226P232579  eugene3.208290001  56  AT1G14770   zinc ion binding 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33283P232977  eugene3.214330001  38  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33384P233684  eugene3.23440002  41     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33524P234667  eugene3.27090002  72  AT3G49400   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33623P235361  eugene3.28680003  30  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33652P235562  eugene3.29240002  64  AT4G09980   EMB1691 (EMBRYO DEFECTIVE 1691) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33683P235779  eugene3.29630002  7     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  73  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  38  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33805P236629  eugene3.31580002  13  AT1G17960   threonyl‐tRNA synthetase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33810P236668  eugene3.31690002  28  AT4G33520   PAA1 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33924P237468  eugene3.33100003  53  AT5G52280   protein transport protein‐related 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  41  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33957P237697  eugene3.33550001  16  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34092P238644  eugene3.40390001  48  AT3G45850   kinesin motor protein‐related 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34424P240967  eugene3.72560002  18  AT3G62950   glutaredoxin family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34433P241029  eugene3.73130001  1  AT2G28940   protein kinase family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34550P241846  eugene3.88080001  42  AT5G56720   malate dehydrogenase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53875P377118  fgenesh1_pg.C_LG_I001689  36     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53482P374366  fgenesh1_pg.C_LG_III000579 35     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53367P373561  fgenesh1_pg.C_LG_IV000916 2     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53309P373154  fgenesh1_pg.C_LG_IV001208 30     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53288P373007  fgenesh1_pg.C_LG_V000041 71     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52872P370091  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001922  3     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51295P359052  fgenesh1_pg.C_scaffold_122000041  7     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51210P358459  fgenesh1_pg.C_scaffold_135000066  27     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54362P380527  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000014  14     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51111P357765  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000038  41     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  65     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  74     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55464P388235  fgenesh1_pg.C_scaffold_575000001  27     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12306P086137  fgenesh4_pg.C_LG_I000417  15  AT1G29195   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48054.1) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12315P086201  fgenesh4_pg.C_LG_I000465  15  AT1G04670   similar to pollen‐preferential protein [Brassica rapa subsp. chinensis] (GB:ABH09777.1) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43102P301713  fgenesh4_pg.C_LG_I001107  4     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12506P087538  fgenesh4_pg.C_LG_I001601  8  AT3G57240   BG3 (BETA‐1 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43166P302158  fgenesh4_pg.C_LG_I002467  76     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12740P089180  fgenesh4_pg.C_LG_I002930  1  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  10  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13174P092218  fgenesh4_pg.C_LG_II002036  29  AT1G05020   epsin N‐terminal homology (ENTH) domain‐containing protein / clathrin assembly protein‐related 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13456P094188  fgenesh4_pg.C_LG_III000959 35  AT3G17675   copper ion binding / electron carrier 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13650P095547  fgenesh4_pg.C_LG_IV000091 2  AT5G37640   UBQ9 (ubiquitin 9) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43379P303649  fgenesh4_pg.C_LG_IV000126 40     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13785P096494  fgenesh4_pg.C_LG_IV000879 18  AT1G52640   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14517P101619  fgenesh4_pg.C_LG_VI000709 1  AT5G63320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to hypothetical protein PFE0440w [Plasmodium falciparum 3D7] (GB:XP_001351647.1); contains domain FALZ‐RELATED BROMODOMAIN‐CONTAINING 
PROTEINS (PTHR22880); contains domain GCN5 GENERAL CONTROL OF AMINO‐ACID SYNTHESIS 5‐LIKE 2 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14546P101819  fgenesh4_pg.C_LG_VI000822 25  AT5G05600   oxidoreductase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15290P107029  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001785  10  AT5G18860   inosine‐uridine preferring nucleoside hydrolase family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15405P107835  fgenesh4_pg.C_LG_X000503  14  AT1G24430   transferase family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15518P108625  fgenesh4_pg.C_LG_X001256  25  AT2G03830   unknown protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16171P113194  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000269  10  AT3G51060   STY1 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16391P114733  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000731  19  AT1G72090   radical SAM domain‐containing protein / TRAM domain‐containing protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16815P117699  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000425  36  AT5G60560   F‐box family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34862P244029  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000039  60     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35150P246050  fgenesh4_pg.C_scaffold_13839000001  24  AT3G23150   ETR2 (ETHYLENE RESPONSE 2); receptor 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35317P247219  fgenesh4_pg.C_scaffold_15216000001  42     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35359P247512  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000052  5  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS44602P312213  fgenesh4_pg.C_scaffold_1580000002  63     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  65     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35601P249205  fgenesh4_pg.C_scaffold_17113000001  45     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35722P250054  fgenesh4_pg.C_scaffold_18229000001  52  AT1G64320   myosin heavy chain‐related 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35745P250211  fgenesh4_pg.C_scaffold_18407000001  20  AT4G12770   heat shock protein binding 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35856P250988  fgenesh4_pg.C_scaffold_19349000001  57  AT1G27320   AHK3 (ARABIDOPSIS HISTIDINE KINASE 3) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35967P251764  fgenesh4_pg.C_scaffold_20230000001  30  AT5G01660   kelch repeat‐containing protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36093P252647  fgenesh4_pg.C_scaffold_21454000001  23  AT5G54062   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53742.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81453.1) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36219P253530  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000003  20  AT1G14900   HMGA (HIGH MOBILITY GROUP A); DNA binding 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36331P254315  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000002  73  AT4G11740   SAY1 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  25  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36370P254588  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000178  51  AT3G45160   contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36522P255652  fgenesh4_pg.C_scaffold_3086000001  35  AT5G05160   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36685P256789  fgenesh4_pg.C_scaffold_3851000001  28  AT3G04820   RNA binding / pseudouridylate synthase/ tRNA‐pseudouridine synthase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36690P256827  fgenesh4_pg.C_scaffold_390000002  27  AT3G57630   exostosin family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36699P256887  fgenesh4_pg.C_scaffold_394000004  7  AT3G25730   AP2 domain‐containing transcription factor 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45444P318106  fgenesh4_pg.C_scaffold_4642000001  58     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37054P259378  fgenesh4_pg.C_scaffold_5802000001  63  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37129P259900  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000051  15  AT3G18110   EMB1270 (EMBRYO DEFECTIVE 1270) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45685P319795  fgenesh4_pg.C_scaffold_7301000001  48     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37485P262390  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000141  39  AT4G32190   centromeric protein‐related 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37531P262713  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000101  60  AT4G16830   nuclear RNA‐binding protein (RGGA) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37534P262735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8826000001  3  AT5G41840   F‐box family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  31  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45924P321468  fgenesh4_pm.C_LG_III000710  26     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52857P369986  grail3.0001017201  41     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS18335P128341  grail3.0003012502  12  AT1G76050   pseudouridine synthase family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS18357P128497  grail3.0003022201  16  AT4G16310   LDL3 (LSD1‐LIKE3); amine oxidase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19152P134063  grail3.0015029001  9  AT5G13080   WRKY75 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19984P139886  grail3.0038021201  19  AT5G52780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G19100.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49500.1) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19993P139950  grail3.0039003401  38  AT1G01780   LIM domain‐containing protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20075P140520  grail3.0045019701  56  AT2G16800   high‐affinity nickel‐transport family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  17  AT2G47410   nucleotide binding 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38353P268467  grail3.0337000601  38  AT3G13760   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50408P352849  grail3.1163000101  2     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55356P387484  grail3.17639000201  29     



RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38603P270220  grail3.18076000101  68  AT1G78230   protein binding 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38698P270886  grail3.2831000301  52  AT3G01200   similar to phosphoprotein phosphatase/ protein kinase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G21210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69694.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF299 
(InterPro:IPR005177); contains InterPro domain Pyruvate Pi dikinase regulator (InterPro:IPR017409) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38711P270974  grail3.3020000201  22  AT5G02370   kinesin motor protein‐related 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38725P271075  grail3.3173000101  30  AT4G12780   auxilin‐related 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  75     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38834P271836  grail3.7639000101  20  AT2G05990   MOD1 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46331P324317  gw1.107.261.132  AT1G61180   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46375P324619  gw1.117.155.116  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39145P274011  gw1.124.201.138  AT5G53940   yippee family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39211P274475  gw1.1281.1.1  18  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39483P276378  gw1.14359.5.110  AT1G68750   ATPPC4 (Arabidopsis thaliana phosphoenolpyruvate carboxylase 4); phosphoenolpyruvate carboxylase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39643P277497  gw1.155.39.1  27  AT3G02210   COBL1 (COBRA‐LIKE PROTEIN 1 PRECURSOR) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39649P277539  gw1.155.76.1  5  AT3G30210   MYB121 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40027P280188  gw1.19871.3.162  AT5G28020   ATCYSD2 (Arabidopsis thaliana cysteine synthase D2) 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40174P281218  gw1.21677.1.120  AT5G11880   diaminopimelate decarboxylase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40452P283164  gw1.2858.1.1  18  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47290P331024  gw1.296.1.1  45     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40600P284197  gw1.337.235.163  AT3G61300   C2 domain‐containing protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40608P284256  gw1.337.78.1  68  AT3G27473   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40997P286978  gw1.442.256.110  AT2G32100   OFP16 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47532P332724  gw1.4456.3.1  19     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41100P287695  gw1.560.4.1  1  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41131P287914  gw1.5740.1.1  20  AT3G57530   CDPK32 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41232P288619  gw1.64.53.1  6  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41492P290441  gw1.7821.1.1  64  ATMG00730   Encodes cytochrome c oxidase subunit 3. 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41554P290876  gw1.854.19.1  13  AT4G08370   proline‐rich extensin‐like family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21161P148125  gw1.I.313.1  12  AT3G16250   ferredoxin‐related 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  7  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21450P150149  gw1.I.5890.1  52  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22001P154006  gw1.II.1967.1  32  AT5G36740   PHD finger family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48432P339013  gw1.IV.1535.1 18  AT2G04160   AIR3 (Auxin‐Induced in Root cultures 3); subtilase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48483P339369  gw1.IV.2885.1 37  ATCG00710   Encodes a 8 kD phosphoprotein that is a component of the photosystem II oxygen evolving core. Its exact molecular function has not been determined but it may play a role in mediating electron transfer between the secondary quinone acceptors 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22901P160303  gw1.IV.3034.1 8  AT2G33820   ATMBAC1; L‐histidine transmembrane transporter/ L‐lysine transmembrane transporter/ L‐ornithine transmembrane transporter/ arginine transmembrane transporter/ binding 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 6  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48599P340183  gw1.IX.4443.1 5     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23549P164843  gw1.V.1367.1  11  AT1G75250   myb family transcription factor 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23952P167658  gw1.V.63.1  1  AT5G54160   ATOMT1 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24320P170235  gw1.VI.730.1  2  AT2G26040   Bet v I allergen family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24502P171509  gw1.VII.222.1  2  AT3G20190   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24596P172166  gw1.VII.325.1  19  AT2G44050   COS1 (COI1 SUPPRESSOR1); 6 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  44  AT2G30070   ATKUP1 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24849P173938  gw1.VIII.1927.1  36  AT2G01980   SOS1 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS25865P181051  gw1.XI.3156.1 10  AT5G45700   NLI interacting factor (NIF) family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26026P182176  gw1.XII.1216.1  2  AT4G25960   PGP2 (P‐GLYCOPROTEIN 2); ATPase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26395P184759  gw1.XIII.2447.1  22  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26711P186972  gw1.XIV.2472.1  4  AT4G02340   epoxide hydrolase 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26873P188105  gw1.XIV.424.1 6  AT5G62000   HSS 
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  68     
RT  RT1335  1335  13  4  25.3641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28013P196085  gw1.XVIII.2138.1  18  AT3G23280   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein / ankyrin repeat family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28927P202486  estExt_fgenesh4_pg.C_290347  42  AT5G47650   ATNUDT2 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 2); ADP‐ribose diphosphatase/ NAD binding / hydrolase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29011P203071  estExt_fgenesh4_pg.C_6380005  2  AT3G17380   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02507P017547  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0381  8  AT4G23400   PIP1;5 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02592P018141  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1388  54  AT5G22080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS03107P021749  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0385  48  AT2G33390   unknown protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28541P199782  estExt_Genewise1_v1.C_570162  42  AT2G17840   ERD7 (EARLY‐RESPONSIVE TO DEHYDRATION 7) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28577P200033  estExt_Genewise1_v1.C_700420  30  AT3G06350   MEE32 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS00170P001186  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I8734  49  AT4G23690   disease resistance‐responsive family protein / dirigent family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  54  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01189P008319  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI1696  1  AT4G05530   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05063P035436  eugene3.00010118  81  AT5G01830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53945P377605  eugene3.00011108  46     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50339P352361  eugene3.00011668  42     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05434P038035  eugene3.00012410  4  AT2G14900   gibberellin‐regulated family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05699P039887  eugene3.00020663  13  AT1G21370   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO60871.1) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05937P041557  eugene3.00021634  11  AT4G33450   AtMYB69 (myb domain protein 69); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06035P042242  eugene3.00030085  1  AT4G33230   pectinesterase family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06217P043515  eugene3.00030997  68  AT5G16730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02930.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62148.1); contains InterPro domain Spectrin repeat (InterPro:IPR002017) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06358P044504  eugene3.00031544  86  AT5G25050   integral membrane transporter family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06455P045185  eugene3.00031893  27  AT5G06730   peroxidase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07108P049753  eugene3.00051538  19  AT5G44265   lipid binding 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  31  AT3G13520   AGP12 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07273P050909  eugene3.00060520  1  AT3G42180   similar to exostosin family protein [Capsella rubella] (GB:ABA18105.1) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07329P051303  eugene3.00060742  31  AT5G02190   ATASP38 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07883P055180  eugene3.00070994  3  AT3G50390   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07884P055187  eugene3.00070998  1  AT5G66985   unknown protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07988P055914  eugene3.00080161  73  AT4G21745   similar to RIC10 (ROP‐INTERACTIVE CRIB MOTIF‐CONTAINING PROTEIN 10) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G04900.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69681.1); contains InterPro domain PAK‐box/P21‐Rho‐
binding (InterPro:IPR000095) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08547P059825  eugene3.00090711  62  AT4G15490   UGT84A3; UDP‐glycosyltransferase/ sinapate 1‐glucosyltransferase/ transferase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08732P061121  eugene3.00091629  48  AT5G22000   CIC7E11 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08771P061396  eugene3.00100198  25  AT3G43940   unknown protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09179P064247  eugene3.00102387  10  AT3G48150   APC8 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42234P295632  eugene3.00110382  17  AT4G21380   ARK3 (Arabidopsis Receptor Kinase 3); kinase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09355P065479  eugene3.00110645  9  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10084P070587  eugene3.00130365  1  AT3G04880   DRT102 (DNA‐DAMAGE‐REPAIR/TOLERATION 2) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10489P073422  eugene3.00140278  4  AT2G47560   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10647P074525  eugene3.00140853  6  AT3G63070   PWWP domain‐containing protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10813P075689  eugene3.00141553  66  AT1G50650   stigma‐specific Stig1 family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11313P079187  eugene3.00160547  4  AT3G58520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G48040.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23445.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF860 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51972P363794  eugene3.00160921  24     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11539P080769  eugene3.00161347  2  AT1G32070   ATNSI (NUCLEAR SHUTTLE INTERACTING); N‐acetyltransferase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11760P082317  eugene3.00180439  9  AT3G19720   ARC5 (ACCUMULATION AND REPLICATION OF CHLOROPLAST 5); GTP binding / GTPase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11767P082366  eugene3.00180500  2  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29313P205189  eugene3.00280054  15  AT5G20710   BGAL7 (beta‐galactosidase 7); beta‐galactosidase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29338P205362  eugene3.00280128  41  AT2G30970   ASP1 (ASPARTATE AMINOTRANSFERASE 1) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29781P208465  eugene3.00570067  40  AT1G11000   MLO4 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42661P298621  eugene3.01730009  3  AT3G48010   ATCNGC16 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42679P298749  eugene3.01860016  44     



RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  2     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50903P356309  eugene3.01900022  20     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  62     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31121P217846  eugene3.01970004  14  AT5G24130   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69379.1) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54595P382152  eugene3.02160015  74     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31834P222835  eugene3.07970004  69  AT2G33150   KAT2 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  41  AT4G08900   arginase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32166P225162  eugene3.11540004  71     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54255P379775  eugene3.11610002  1     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32190P225328  eugene3.117890001  20  AT2G01690   binding 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32247P225729  eugene3.122460001  59  AT5G47810   phosphofructokinase family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  58  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32303P226118  eugene3.126800001  74  AT5G44120   CRU1 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  83  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  48  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32500P227494  eugene3.141590001  8  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32520P227637  eugene3.143650001  63  AT3G21070   NADK1 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32565P227954  eugene3.146400001  40  AT3G44620   protein tyrosine phosphatase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42915P300404  eugene3.15020001  77     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32675P228724  eugene3.15570001  79  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  83  AT3G06860   MFP2 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  79  AT5G64120   peroxidase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  8  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  27  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33036P231248  eugene3.187890001  63  AT2G22680   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  43  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33104P231722  eugene3.19610001  29  AT3G63520   ATNCED1 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33115P231801  eugene3.197230001  55  AT5G19660   S1P 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33221P232543  eugene3.207910002  9  AT3G12380   ATARP5 (ACTIN‐RELATED PROTEIN 5) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33226P232579  eugene3.208290001  58  AT1G14770   zinc ion binding 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33283P232977  eugene3.214330001  40  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33384P233684  eugene3.23440002  40     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33524P234667  eugene3.27090002  77  AT3G49400   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33623P235361  eugene3.28680003  29  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33652P235562  eugene3.29240002  69  AT4G09980   EMB1691 (EMBRYO DEFECTIVE 1691) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33683P235779  eugene3.29630002  7     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  77  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  41  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33805P236629  eugene3.31580002  12  AT1G17960   threonyl‐tRNA synthetase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33810P236668  eugene3.31690002  27  AT4G33520   PAA1 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33924P237468  eugene3.33100003  55  AT5G52280   protein transport protein‐related 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  45  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33957P237697  eugene3.33550001  16  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34092P238644  eugene3.40390001  50  AT3G45850   kinesin motor protein‐related 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34424P240967  eugene3.72560002  17  AT3G62950   glutaredoxin family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34550P241846  eugene3.88080001  42  AT5G56720   malate dehydrogenase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53875P377118  fgenesh1_pg.C_LG_I001689  39     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53482P374366  fgenesh1_pg.C_LG_III000579 34     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53367P373561  fgenesh1_pg.C_LG_IV000916 2     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53309P373154  fgenesh1_pg.C_LG_IV001208 30     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53288P373007  fgenesh1_pg.C_LG_V000041 78     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52872P370091  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001922  3     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51928P363489  fgenesh1_pg.C_LG_XVI001220  10     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51295P359052  fgenesh1_pg.C_scaffold_122000041  7     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51210P358459  fgenesh1_pg.C_scaffold_135000066  27     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54362P380527  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000014  14     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51111P357765  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000038  46     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  68     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  79     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55464P388235  fgenesh1_pg.C_scaffold_575000001  31     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12306P086137  fgenesh4_pg.C_LG_I000417  15  AT1G29195   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48054.1) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12315P086201  fgenesh4_pg.C_LG_I000465  14  AT1G04670   similar to pollen‐preferential protein [Brassica rapa subsp. chinensis] (GB:ABH09777.1) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43102P301713  fgenesh4_pg.C_LG_I001107  4     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43166P302158  fgenesh4_pg.C_LG_I002467  75     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12740P089180  fgenesh4_pg.C_LG_I002930  3  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  13  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13174P092218  fgenesh4_pg.C_LG_II002036  31  AT1G05020   epsin N‐terminal homology (ENTH) domain‐containing protein / clathrin assembly protein‐related 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13456P094188  fgenesh4_pg.C_LG_III000959 36  AT3G17675   copper ion binding / electron carrier 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13650P095547  fgenesh4_pg.C_LG_IV000091 2  AT5G37640   UBQ9 (ubiquitin 9) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43379P303649  fgenesh4_pg.C_LG_IV000126 40     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13785P096494  fgenesh4_pg.C_LG_IV000879 18  AT1G52640   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14050P098349  fgenesh4_pg.C_LG_IX001074 49  AT3G21090   ABC transporter family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14517P101619  fgenesh4_pg.C_LG_VI000709 1  AT5G63320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G22795.1); similar to hypothetical protein PFE0440w [Plasmodium falciparum 3D7] (GB:XP_001351647.1); contains domain FALZ‐RELATED BROMODOMAIN‐CONTAINING 
PROTEINS (PTHR22880); contains domain GCN5 GENERAL CONTROL OF AMINO‐ACID SYNTHESIS 5‐LIKE 2 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14546P101819  fgenesh4_pg.C_LG_VI000822 26  AT5G05600   oxidoreductase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15290P107029  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001785  10  AT5G18860   inosine‐uridine preferring nucleoside hydrolase family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15405P107835  fgenesh4_pg.C_LG_X000503  16  AT1G24430   transferase family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15518P108625  fgenesh4_pg.C_LG_X001256  24  AT2G03830   unknown protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16171P113194  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000269  10  AT3G51060   STY1 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16391P114733  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000731  18  AT1G72090   radical SAM domain‐containing protein / TRAM domain‐containing protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16815P117699  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000425  35  AT5G60560   F‐box family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS17003P119018  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001146  33  AT4G16130   ATISA1 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34862P244029  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000039  66     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35150P246050  fgenesh4_pg.C_scaffold_13839000001  25  AT3G23150   ETR2 (ETHYLENE RESPONSE 2); receptor 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35317P247219  fgenesh4_pg.C_scaffold_15216000001  44     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35359P247512  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000052  5  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS44602P312213  fgenesh4_pg.C_scaffold_1580000002  62     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  68     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35601P249205  fgenesh4_pg.C_scaffold_17113000001  47     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS44733P313125  fgenesh4_pg.C_scaffold_1777000001  1     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35722P250054  fgenesh4_pg.C_scaffold_18229000001  56  AT1G64320   myosin heavy chain‐related 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35745P250211  fgenesh4_pg.C_scaffold_18407000001  18  AT4G12770   heat shock protein binding 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35856P250988  fgenesh4_pg.C_scaffold_19349000001  60  AT1G27320   AHK3 (ARABIDOPSIS HISTIDINE KINASE 3) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35967P251764  fgenesh4_pg.C_scaffold_20230000001  29  AT5G01660   kelch repeat‐containing protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36093P252647  fgenesh4_pg.C_scaffold_21454000001  23  AT5G54062   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53742.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81453.1) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36219P253530  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000003  20  AT1G14900   HMGA (HIGH MOBILITY GROUP A); DNA binding 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36331P254315  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000002  75  AT4G11740   SAY1 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  26  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 



RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36370P254588  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000178  54  AT3G45160   contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  54  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36522P255652  fgenesh4_pg.C_scaffold_3086000001  37  AT5G05160   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36685P256789  fgenesh4_pg.C_scaffold_3851000001  28  AT3G04820   RNA binding / pseudouridylate synthase/ tRNA‐pseudouridine synthase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36690P256827  fgenesh4_pg.C_scaffold_390000002  27  AT3G57630   exostosin family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45444P318106  fgenesh4_pg.C_scaffold_4642000001  61     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37054P259378  fgenesh4_pg.C_scaffold_5802000001  65  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37129P259900  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000051  13  AT3G18110   EMB1270 (EMBRYO DEFECTIVE 1270) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45685P319795  fgenesh4_pg.C_scaffold_7301000001  50     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37531P262713  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000101  61  AT4G16830   nuclear RNA‐binding protein (RGGA) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37534P262735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8826000001  3  AT5G41840   F‐box family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  33  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45924P321468  fgenesh4_pm.C_LG_III000710  24     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52857P369986  grail3.0001017201  45     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS18357P128497  grail3.0003022201  16  AT4G16310   LDL3 (LSD1‐LIKE3); amine oxidase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19152P134063  grail3.0015029001  8  AT5G13080   WRKY75 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19984P139886  grail3.0038021201  23  AT5G52780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G19100.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49500.1) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19993P139950  grail3.0039003401  43  AT1G01780   LIM domain‐containing protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20075P140520  grail3.0045019701  57  AT2G16800   high‐affinity nickel‐transport family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  19  AT2G47410   nucleotide binding 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  44  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro 
domain Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38353P268467  grail3.0337000601  38  AT3G13760   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55356P387484  grail3.17639000201  27     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38603P270220  grail3.18076000101  73  AT1G78230   protein binding 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38698P270886  grail3.2831000301  52  AT3G01200   similar to phosphoprotein phosphatase/ protein kinase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G21210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69694.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF299 
(InterPro:IPR005177); contains InterPro domain Pyruvate Pi dikinase regulator (InterPro:IPR017409) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38711P270974  grail3.3020000201  24  AT5G02370   kinesin motor protein‐related 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38725P271075  grail3.3173000101  30  AT4G12780   auxilin‐related 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  82     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38834P271836  grail3.7639000101  19  AT2G05990   MOD1 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46331P324317  gw1.107.261.127  AT1G61180   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46375P324619  gw1.117.155.116  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39145P274011  gw1.124.201.137  AT5G53940   yippee family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39155P274083  gw1.125.126.172  AT3G19770   ATVPS9A (ARABIDOPSIS THALIANA VACUOLAR PROTEIN SORTING 9A) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39211P274475  gw1.1281.1.1  19  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39643P277497  gw1.155.39.1  28  AT3G02210   COBL1 (COBRA‐LIKE PROTEIN 1 PRECURSOR) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39649P277539  gw1.155.76.1  4  AT3G30210   MYB121 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40027P280188  gw1.19871.3.167  AT5G28020   ATCYSD2 (Arabidopsis thaliana cysteine synthase D2) 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40174P281218  gw1.21677.1.119  AT5G11880   diaminopimelate decarboxylase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40452P283164  gw1.2858.1.1  17  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47290P331024  gw1.296.1.1  45     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40600P284197  gw1.337.235.166  AT3G61300   C2 domain‐containing protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40608P284256  gw1.337.78.1  72  AT3G27473   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40997P286978  gw1.442.256.111  AT2G32100   OFP16 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47532P332724  gw1.4456.3.1  18     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41100P287695  gw1.560.4.1  1  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41131P287914  gw1.5740.1.1  18  AT3G57530   CDPK32 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41232P288619  gw1.64.53.1  7  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41492P290441  gw1.7821.1.1  68  ATMG00730   Encodes cytochrome c oxidase subunit 3. 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41554P290876  gw1.854.19.1  13  AT4G08370   proline‐rich extensin‐like family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21161P148125  gw1.I.313.1  11  AT3G16250   ferredoxin‐related 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  11  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21450P150149  gw1.I.5890.1  52  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22001P154006  gw1.II.1967.1  31  AT5G36740   PHD finger family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48432P339013  gw1.IV.1535.1 16  AT2G04160   AIR3 (Auxin‐Induced in Root cultures 3); subtilase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48483P339369  gw1.IV.2885.1 33  ATCG00710   Encodes a 8 kD phosphoprotein that is a component of the photosystem II oxygen evolving core. Its exact molecular function has not been determined but it may play a role in mediating electron transfer between the secondary quinone acceptors 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22901P160303  gw1.IV.3034.1 9  AT2G33820   ATMBAC1; L‐histidine transmembrane transporter/ L‐lysine transmembrane transporter/ L‐ornithine transmembrane transporter/ arginine transmembrane transporter/ binding 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 9  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48599P340183  gw1.IX.4443.1 6     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23525P164672  gw1.V.1092.1  2  AT1G06800   lipase class 3 family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23549P164843  gw1.V.1367.1  12  AT1G75250   myb family transcription factor 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23952P167658  gw1.V.63.1  1  AT5G54160   ATOMT1 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24320P170235  gw1.VI.730.1  2  AT2G26040   Bet v I allergen family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24502P171509  gw1.VII.222.1  2  AT3G20190   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24596P172166  gw1.VII.325.1  20  AT2G44050   COS1 (COI1 SUPPRESSOR1); 6 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  48  AT2G30070   ATKUP1 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24849P173938  gw1.VIII.1927.1  36  AT2G01980   SOS1 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS25865P181051  gw1.XI.3156.1 10  AT5G45700   NLI interacting factor (NIF) family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26026P182176  gw1.XII.1216.1  2  AT4G25960   PGP2 (P‐GLYCOPROTEIN 2); ATPase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26395P184759  gw1.XIII.2447.1  22  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26711P186972  gw1.XIV.2472.1  5  AT4G02340   epoxide hydrolase 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26873P188105  gw1.XIV.424.1 7  AT5G62000   HSS 
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  75     
RT  RT1336  1336  13  4  25.3841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28013P196085  gw1.XVIII.2138.1  16  AT3G23280   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein / ankyrin repeat family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28927P202486  estExt_fgenesh4_pg.C_290347  38  AT5G47650   ATNUDT2 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 2); ADP‐ribose diphosphatase/ NAD binding / hydrolase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29011P203071  estExt_fgenesh4_pg.C_6380005  2  AT3G17380   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02507P017547  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0381  9  AT4G23400   PIP1;5 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02592P018141  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1388  58  AT5G22080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS03107P021749  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0385  43  AT2G33390   unknown protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28541P199782  estExt_Genewise1_v1.C_570162  43  AT2G17840   ERD7 (EARLY‐RESPONSIVE TO DEHYDRATION 7) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS00170P001186  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I8734  45  AT4G23690   disease resistance‐responsive family protein / dirigent family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  57  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01189P008319  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI1696  1  AT4G05530   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05063P035436  eugene3.00010118  76  AT5G01830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53945P377605  eugene3.00011108  42     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50339P352361  eugene3.00011668  38     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05699P039887  eugene3.00020663  13  AT1G21370   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO60871.1) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05937P041557  eugene3.00021634  11  AT4G33450   AtMYB69 (myb domain protein 69); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06035P042242  eugene3.00030085  1  AT4G33230   pectinesterase family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06217P043515  eugene3.00030997  62  AT5G16730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02930.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62148.1); contains InterPro domain Spectrin repeat (InterPro:IPR002017) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06358P044504  eugene3.00031544  84  AT5G25050   integral membrane transporter family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06455P045185  eugene3.00031893  24  AT5G06730   peroxidase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07108P049753  eugene3.00051538  17  AT5G44265   lipid binding 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  31  AT3G13520   AGP12 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07273P050909  eugene3.00060520  1  AT3G42180   similar to exostosin family protein [Capsella rubella] (GB:ABA18105.1) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07329P051303  eugene3.00060742  26  AT5G02190   ATASP38 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07883P055180  eugene3.00070994  3  AT3G50390   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 



RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07884P055187  eugene3.00070998  2  AT5G66985   unknown protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07988P055914  eugene3.00080161  74  AT4G21745   similar to RIC10 (ROP‐INTERACTIVE CRIB MOTIF‐CONTAINING PROTEIN 10) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G04900.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69681.1); contains InterPro domain PAK‐box/P21‐Rho‐
binding (InterPro:IPR000095) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08547P059825  eugene3.00090711  53  AT4G15490   UGT84A3; UDP‐glycosyltransferase/ sinapate 1‐glucosyltransferase/ transferase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08732P061121  eugene3.00091629  42  AT5G22000   CIC7E11 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08771P061396  eugene3.00100198  24  AT3G43940   unknown protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09179P064247  eugene3.00102387  10  AT3G48150   APC8 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42234P295632  eugene3.00110382  19  AT4G21380   ARK3 (Arabidopsis Receptor Kinase 3); kinase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09355P065479  eugene3.00110645  9  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10059P070409  eugene3.00130286  6  AT3G46270   receptor protein kinase‐related 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10084P070587  eugene3.00130365  1  AT3G04880   DRT102 (DNA‐DAMAGE‐REPAIR/TOLERATION 2) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10647P074525  eugene3.00140853  6  AT3G63070   PWWP domain‐containing protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10806P075637  eugene3.00141513  4  AT2G48040   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22459.1); contains domain PTHR13167:SF2 (PTHR13167:SF2); contains domain PTHR13167 (PTHR13167) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10813P075689  eugene3.00141553  67  AT1G50650   stigma‐specific Stig1 family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51972P363794  eugene3.00160921  20     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11760P082317  eugene3.00180439  9  AT3G19720   ARC5 (ACCUMULATION AND REPLICATION OF CHLOROPLAST 5); GTP binding / GTPase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11767P082366  eugene3.00180500  1  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29313P205189  eugene3.00280054  14  AT5G20710   BGAL7 (beta‐galactosidase 7); beta‐galactosidase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29338P205362  eugene3.00280128  37  AT2G30970   ASP1 (ASPARTATE AMINOTRANSFERASE 1) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29710P207964  eugene3.00440105  22  AT3G13850   LBD22 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 22) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29781P208465  eugene3.00570067  35  AT1G11000   MLO4 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42661P298621  eugene3.01730009  3  AT3G48010   ATCNGC16 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42679P298749  eugene3.01860016  40     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  2     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  59     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31121P217846  eugene3.01970004  13  AT5G24130   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69379.1) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31834P222835  eugene3.07970004  68  AT2G33150   KAT2 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  41  AT4G08900   arginase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32166P225162  eugene3.11540004  73     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54255P379775  eugene3.11610002  1     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32190P225328  eugene3.117890001  18  AT2G01690   binding 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32247P225729  eugene3.122460001  58  AT5G47810   phosphofructokinase family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  58  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32303P226118  eugene3.126800001  68  AT5G44120   CRU1 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  83  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  47  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32500P227494  eugene3.141590001  9  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32520P227637  eugene3.143650001  65  AT3G21070   NADK1 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32565P227954  eugene3.146400001  37  AT3G44620   protein tyrosine phosphatase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42915P300404  eugene3.15020001  79     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32675P228724  eugene3.15570001  78  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  83  AT3G06860   MFP2 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  80  AT5G64120   peroxidase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  9  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  26  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33036P231248  eugene3.187890001  63  AT2G22680   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  38  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33104P231722  eugene3.19610001  28  AT3G63520   ATNCED1 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33115P231801  eugene3.197230001  53  AT5G19660   S1P 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33221P232543  eugene3.207910002  7  AT3G12380   ATARP5 (ACTIN‐RELATED PROTEIN 5) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33226P232579  eugene3.208290001  57  AT1G14770   zinc ion binding 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33283P232977  eugene3.214330001  41  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33524P234667  eugene3.27090002  81  AT3G49400   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  59  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33623P235361  eugene3.28680003  26  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33652P235562  eugene3.29240002  69  AT4G09980   EMB1691 (EMBRYO DEFECTIVE 1691) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33683P235779  eugene3.29630002  6     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  77  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  38  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33805P236629  eugene3.31580002  11  AT1G17960   threonyl‐tRNA synthetase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33810P236668  eugene3.31690002  26  AT4G33520   PAA1 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33924P237468  eugene3.33100003  54  AT5G52280   protein transport protein‐related 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  44  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33957P237697  eugene3.33550001  16  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34550P241846  eugene3.88080001  37  AT5G56720   malate dehydrogenase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53875P377118  fgenesh1_pg.C_LG_I001689  43     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53482P374366  fgenesh1_pg.C_LG_III000579 29     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53367P373561  fgenesh1_pg.C_LG_IV000916 2     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53309P373154  fgenesh1_pg.C_LG_IV001208 29     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53288P373007  fgenesh1_pg.C_LG_V000041 79     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51928P363489  fgenesh1_pg.C_LG_XVI001220  10     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51295P359052  fgenesh1_pg.C_scaffold_122000041  4     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51210P358459  fgenesh1_pg.C_scaffold_135000066  25     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54362P380527  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000014  11     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51111P357765  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000038  51     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  69     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  79     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55464P388235  fgenesh1_pg.C_scaffold_575000001  35     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12306P086137  fgenesh4_pg.C_LG_I000417  15  AT1G29195   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48054.1) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12315P086201  fgenesh4_pg.C_LG_I000465  13  AT1G04670   similar to pollen‐preferential protein [Brassica rapa subsp. chinensis] (GB:ABH09777.1) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43102P301713  fgenesh4_pg.C_LG_I001107  3     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43166P302158  fgenesh4_pg.C_LG_I002467  70     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12740P089180  fgenesh4_pg.C_LG_I002930  3  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  14  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13174P092218  fgenesh4_pg.C_LG_II002036  31  AT1G05020   epsin N‐terminal homology (ENTH) domain‐containing protein / clathrin assembly protein‐related 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13456P094188  fgenesh4_pg.C_LG_III000959 35  AT3G17675   copper ion binding / electron carrier 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13650P095547  fgenesh4_pg.C_LG_IV000091 2  AT5G37640   UBQ9 (ubiquitin 9) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43379P303649  fgenesh4_pg.C_LG_IV000126 34     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13785P096494  fgenesh4_pg.C_LG_IV000879 18  AT1G52640   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14050P098349  fgenesh4_pg.C_LG_IX001074 49  AT3G21090   ABC transporter family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14285P099991  fgenesh4_pg.C_LG_V000934 67  AT2G25010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G17930.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41085.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14546P101819  fgenesh4_pg.C_LG_VI000822 26  AT5G05600   oxidoreductase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15290P107029  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001785  10  AT5G18860   inosine‐uridine preferring nucleoside hydrolase family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15405P107835  fgenesh4_pg.C_LG_X000503  16  AT1G24430   transferase family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15518P108625  fgenesh4_pg.C_LG_X001256  20  AT2G03830   unknown protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16171P113194  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000269  10  AT3G51060   STY1 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16391P114733  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000731  16  AT1G72090   radical SAM domain‐containing protein / TRAM domain‐containing protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16815P117699  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000425  31  AT5G60560   F‐box family protein 



RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS17003P119018  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001146  36  AT4G16130   ATISA1 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34862P244029  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000039  67     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35317P247219  fgenesh4_pg.C_scaffold_15216000001  45     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35359P247512  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000052  8  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35395P247762  fgenesh4_pg.C_scaffold_15705000001  47  AT4G24690   ubiquitin‐associated (UBA)/TS‐N domain‐containing protein / octicosapeptide/Phox/Bemp1 (PB1) domain‐containing protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS44602P312213  fgenesh4_pg.C_scaffold_1580000002  54     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  68     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35601P249205  fgenesh4_pg.C_scaffold_17113000001  45     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS44733P313125  fgenesh4_pg.C_scaffold_1777000001  1     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35722P250054  fgenesh4_pg.C_scaffold_18229000001  54  AT1G64320   myosin heavy chain‐related 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35745P250211  fgenesh4_pg.C_scaffold_18407000001  16  AT4G12770   heat shock protein binding 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35856P250988  fgenesh4_pg.C_scaffold_19349000001  60  AT1G27320   AHK3 (ARABIDOPSIS HISTIDINE KINASE 3) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36093P252647  fgenesh4_pg.C_scaffold_21454000001  22  AT5G54062   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53742.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81453.1) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36219P253530  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000003  21  AT1G14900   HMGA (HIGH MOBILITY GROUP A); DNA binding 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36331P254315  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000002  72  AT4G11740   SAY1 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  27  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36370P254588  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000178  57  AT3G45160   contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  53  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36522P255652  fgenesh4_pg.C_scaffold_3086000001  36  AT5G05160   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36685P256789  fgenesh4_pg.C_scaffold_3851000001  28  AT3G04820   RNA binding / pseudouridylate synthase/ tRNA‐pseudouridine synthase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36690P256827  fgenesh4_pg.C_scaffold_390000002  24  AT3G57630   exostosin family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45444P318106  fgenesh4_pg.C_scaffold_4642000001  64     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37054P259378  fgenesh4_pg.C_scaffold_5802000001  64  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37129P259900  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000051  10  AT3G18110   EMB1270 (EMBRYO DEFECTIVE 1270) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45685P319795  fgenesh4_pg.C_scaffold_7301000001  51     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37531P262713  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000101  60  AT4G16830   nuclear RNA‐binding protein (RGGA) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37534P262735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8826000001  4  AT5G41840   F‐box family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  33  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS17193P120347  fgenesh4_pm.C_LG_II000590 16  AT1G47490   ATRBP47C; RNA binding 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45924P321468  fgenesh4_pm.C_LG_III000710  22     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52857P369986  grail3.0001017201  47     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS18357P128497  grail3.0003022201  16  AT4G16310   LDL3 (LSD1‐LIKE3); amine oxidase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19152P134063  grail3.0015029001  7  AT5G13080   WRKY75 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19984P139886  grail3.0038021201  24  AT5G52780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G19100.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49500.1) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19993P139950  grail3.0039003401  44  AT1G01780   LIM domain‐containing protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20075P140520  grail3.0045019701  53  AT2G16800   high‐affinity nickel‐transport family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  20  AT2G47410   nucleotide binding 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  44  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro 
domain Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38353P268467  grail3.0337000601  37  AT3G13760   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55356P387484  grail3.17639000201  24     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38603P270220  grail3.18076000101  72  AT1G78230   protein binding 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38698P270886  grail3.2831000301  47  AT3G01200   similar to phosphoprotein phosphatase/ protein kinase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G21210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69694.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF299 
(InterPro:IPR005177); contains InterPro domain Pyruvate Pi dikinase regulator (InterPro:IPR017409) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38711P270974  grail3.3020000201  24  AT5G02370   kinesin motor protein‐related 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38725P271075  grail3.3173000101  28  AT4G12780   auxilin‐related 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  85     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46375P324619  gw1.117.155.113  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39145P274011  gw1.124.201.133  AT5G53940   yippee family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39155P274083  gw1.125.126.169  AT3G19770   ATVPS9A (ARABIDOPSIS THALIANA VACUOLAR PROTEIN SORTING 9A) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39211P274475  gw1.1281.1.1  18  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39643P277497  gw1.155.39.1  30  AT3G02210   COBL1 (COBRA‐LIKE PROTEIN 1 PRECURSOR) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39649P277539  gw1.155.76.1  2  AT3G30210   MYB121 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40027P280188  gw1.19871.3.166  AT5G28020   ATCYSD2 (Arabidopsis thaliana cysteine synthase D2) 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40174P281218  gw1.21677.1.115  AT5G11880   diaminopimelate decarboxylase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40452P283164  gw1.2858.1.1  16  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47290P331024  gw1.296.1.1  40     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40600P284197  gw1.337.235.165  AT3G61300   C2 domain‐containing protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40608P284256  gw1.337.78.1  72  AT3G27473   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47532P332724  gw1.4456.3.1  16     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41100P287695  gw1.560.4.1  1  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41131P287914  gw1.5740.1.1  16  AT3G57530   CDPK32 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41232P288619  gw1.64.53.1  7  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41492P290441  gw1.7821.1.1  67  ATMG00730   Encodes cytochrome c oxidase subunit 3. 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41554P290876  gw1.854.19.1  12  AT4G08370   proline‐rich extensin‐like family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21161P148125  gw1.I.313.1  9  AT3G16250   ferredoxin‐related 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  13  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21450P150149  gw1.I.5890.1  47  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22001P154006  gw1.II.1967.1  27  AT5G36740   PHD finger family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22901P160303  gw1.IV.3034.1 12  AT2G33820   ATMBAC1; L‐histidine transmembrane transporter/ L‐lysine transmembrane transporter/ L‐ornithine transmembrane transporter/ arginine transmembrane transporter/ binding 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 9  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48599P340183  gw1.IX.4443.1 7     
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23549P164843  gw1.V.1367.1  13  AT1G75250   myb family transcription factor 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24320P170235  gw1.VI.730.1  2  AT2G26040   Bet v I allergen family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24502P171509  gw1.VII.222.1  3  AT3G20190   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24596P172166  gw1.VII.325.1  19  AT2G44050   COS1 (COI1 SUPPRESSOR1); 6 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  49  AT2G30070   ATKUP1 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24849P173938  gw1.VIII.1927.1  32  AT2G01980   SOS1 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS25865P181051  gw1.XI.3156.1 10  AT5G45700   NLI interacting factor (NIF) family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26026P182176  gw1.XII.1216.1  2  AT4G25960   PGP2 (P‐GLYCOPROTEIN 2); ATPase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26395P184759  gw1.XIII.2447.1  20  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26711P186972  gw1.XIV.2472.1  5  AT4G02340   epoxide hydrolase 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26873P188105  gw1.XIV.424.1 6  AT5G62000   HSS 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS27195P190363  gw1.XV.138.1  18  AT2G02880   mucin‐related 
RT  RT1337  1337  13  4  25.4041  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  78     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28927P202486  estExt_fgenesh4_pg.C_290347  34  AT5G47650   ATNUDT2 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 2); ADP‐ribose diphosphatase/ NAD binding / hydrolase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29011P203071  estExt_fgenesh4_pg.C_6380005  2  AT3G17380   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02507P017547  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0381  9  AT4G23400   PIP1;5 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02592P018141  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1388  58  AT5G22080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS03107P021749  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0385  37  AT2G33390   unknown protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS04053P028369  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_III0465  1  AT1G64390   ATGH9C2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C2); hydrolase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28541P199782  estExt_Genewise1_v1.C_570162  47  AT2G17840   ERD7 (EARLY‐RESPONSIVE TO DEHYDRATION 7) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS00170P001186  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I8734  42  AT4G23690   disease resistance‐responsive family protein / dirigent family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  59  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01189P008319  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI1696  1  AT4G05530   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01341P009384  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097  1  AT1G08570   thioredoxin family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01346P009420  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276  1  AT1G72550   tRNA synthetase beta subunit family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01363P009539  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158  1  AT3G10920   MSD1 



RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05063P035436  eugene3.00010118  70  AT5G01830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50339P352361  eugene3.00011668  36     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05937P041557  eugene3.00021634  11  AT4G33450   AtMYB69 (myb domain protein 69); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06035P042242  eugene3.00030085  1  AT4G33230   pectinesterase family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06217P043515  eugene3.00030997  58  AT5G16730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02930.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62148.1); contains InterPro domain Spectrin repeat (InterPro:IPR002017) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06358P044504  eugene3.00031544  79  AT5G25050   integral membrane transporter family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06455P045185  eugene3.00031893  23  AT5G06730   peroxidase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07108P049753  eugene3.00051538  14  AT5G44265   lipid binding 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  29  AT3G13520   AGP12 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07807P054644  eugene3.00070600  1  AT2G22070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07883P055180  eugene3.00070994  3  AT3G50390   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07884P055187  eugene3.00070998  2  AT5G66985   unknown protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07988P055914  eugene3.00080161  76  AT4G21745   similar to RIC10 (ROP‐INTERACTIVE CRIB MOTIF‐CONTAINING PROTEIN 10) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G04900.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69681.1); contains InterPro domain PAK‐box/P21‐Rho‐
binding (InterPro:IPR000095) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08547P059825  eugene3.00090711  46  AT4G15490   UGT84A3; UDP‐glycosyltransferase/ sinapate 1‐glucosyltransferase/ transferase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08732P061121  eugene3.00091629  36  AT5G22000   CIC7E11 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08771P061396  eugene3.00100198  21  AT3G43940   unknown protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08911P062377  eugene3.00100987  1  AT1G14810   semialdehyde dehydrogenase family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09179P064247  eugene3.00102387  10  AT3G48150   APC8 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42234P295632  eugene3.00110382  22  AT4G21380   ARK3 (Arabidopsis Receptor Kinase 3); kinase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09355P065479  eugene3.00110645  9  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10059P070409  eugene3.00130286  6  AT3G46270   receptor protein kinase‐related 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10168P071175  eugene3.00130596  3  AT5G56340   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10192P071342  eugene3.00130661  3  AT5G17710   EMB1241 (EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ chaperone binding / protein binding / protein homodimerization 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10806P075637  eugene3.00141513  6  AT2G48040   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22459.1); contains domain PTHR13167:SF2 (PTHR13167:SF2); contains domain PTHR13167 (PTHR13167) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10813P075689  eugene3.00141553  67  AT1G50650   stigma‐specific Stig1 family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51972P363794  eugene3.00160921  18     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11760P082317  eugene3.00180439  9  AT3G19720   ARC5 (ACCUMULATION AND REPLICATION OF CHLOROPLAST 5); GTP binding / GTPase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11767P082366  eugene3.00180500  1  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29338P205362  eugene3.00280128  35  AT2G30970   ASP1 (ASPARTATE AMINOTRANSFERASE 1) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29710P207964  eugene3.00440105  22  AT3G13850   LBD22 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 22) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29781P208465  eugene3.00570067  30  AT1G11000   MLO4 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42661P298621  eugene3.01730009  3  AT3G48010   ATCNGC16 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42679P298749  eugene3.01860016  35     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  2     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  58     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31121P217846  eugene3.01970004  13  AT5G24130   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69379.1) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54728P383089  eugene3.02750002  2     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31834P222835  eugene3.07970004  65  AT2G33150   KAT2 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  43  AT4G08900   arginase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32166P225162  eugene3.11540004  73     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54255P379775  eugene3.11610002  1     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32190P225328  eugene3.117890001  17  AT2G01690   binding 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32247P225729  eugene3.122460001  59  AT5G47810   phosphofructokinase family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  59  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32303P226118  eugene3.126800001  61  AT5G44120   CRU1 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  82  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  46  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32500P227494  eugene3.141590001  9  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32520P227637  eugene3.143650001  67  AT3G21070   NADK1 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32565P227954  eugene3.146400001  36  AT3G44620   protein tyrosine phosphatase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42915P300404  eugene3.15020001  79     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32675P228724  eugene3.15570001  77  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  80  AT3G06860   MFP2 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  79  AT5G64120   peroxidase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32866P230056  eugene3.17130001  3  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  10  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  23  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33036P231248  eugene3.187890001  64  AT2G22680   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33104P231722  eugene3.19610001  28  AT3G63520   ATNCED1 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33115P231801  eugene3.197230001  54  AT5G19660   S1P 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33221P232543  eugene3.207910002  6  AT3G12380   ATARP5 (ACTIN‐RELATED PROTEIN 5) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33226P232579  eugene3.208290001  57  AT1G14770   zinc ion binding 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33283P232977  eugene3.214330001  41  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33524P234667  eugene3.27090002  83  AT3G49400   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  61  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33623P235361  eugene3.28680003  24  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33652P235562  eugene3.29240002  66  AT4G09980   EMB1691 (EMBRYO DEFECTIVE 1691) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33683P235779  eugene3.29630002  6     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  77  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  39  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33924P237468  eugene3.33100003  52  AT5G52280   protein transport protein‐related 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  45  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33957P237697  eugene3.33550001  16  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34550P241846  eugene3.88080001  34  AT5G56720   malate dehydrogenase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53875P377118  fgenesh1_pg.C_LG_I001689  43     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53651P375548  fgenesh1_pg.C_LG_II001786  26     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53482P374366  fgenesh1_pg.C_LG_III000579 26     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53367P373561  fgenesh1_pg.C_LG_IV000916 2     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53309P373154  fgenesh1_pg.C_LG_IV001208 29     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53288P373007  fgenesh1_pg.C_LG_V000041 80     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51928P363489  fgenesh1_pg.C_LG_XVI001220  10     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51295P359052  fgenesh1_pg.C_scaffold_122000041  4     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51210P358459  fgenesh1_pg.C_scaffold_135000066  21     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54362P380527  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000014  10     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54390P380720  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000020  10     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51111P357765  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000038  52     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  67     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  79     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55464P388235  fgenesh1_pg.C_scaffold_575000001  35     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12306P086137  fgenesh4_pg.C_LG_I000417  15  AT1G29195   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48054.1) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12315P086201  fgenesh4_pg.C_LG_I000465  11  AT1G04670   similar to pollen‐preferential protein [Brassica rapa subsp. chinensis] (GB:ABH09777.1) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43102P301713  fgenesh4_pg.C_LG_I001107  3     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43166P302158  fgenesh4_pg.C_LG_I002467  62     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12740P089180  fgenesh4_pg.C_LG_I002930  3  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  14  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13174P092218  fgenesh4_pg.C_LG_II002036  32  AT1G05020   epsin N‐terminal homology (ENTH) domain‐containing protein / clathrin assembly protein‐related 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13456P094188  fgenesh4_pg.C_LG_III000959 35  AT3G17675   copper ion binding / electron carrier 



RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13650P095547  fgenesh4_pg.C_LG_IV000091 2  AT5G37640   UBQ9 (ubiquitin 9) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43379P303649  fgenesh4_pg.C_LG_IV000126 29     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13785P096494  fgenesh4_pg.C_LG_IV000879 17  AT1G52640   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13918P097422  fgenesh4_pg.C_LG_IX000220 1  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14050P098349  fgenesh4_pg.C_LG_IX001074 49  AT3G21090   ABC transporter family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14285P099991  fgenesh4_pg.C_LG_V000934 67  AT2G25010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G17930.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41085.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14546P101819  fgenesh4_pg.C_LG_VI000822 27  AT5G05600   oxidoreductase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15290P107029  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001785  10  AT5G18860   inosine‐uridine preferring nucleoside hydrolase family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15405P107835  fgenesh4_pg.C_LG_X000503  16  AT1G24430   transferase family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15518P108625  fgenesh4_pg.C_LG_X001256  19  AT2G03830   unknown protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16171P113194  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000269  9  AT3G51060   STY1 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16391P114733  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000731  13  AT1G72090   radical SAM domain‐containing protein / TRAM domain‐containing protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16815P117699  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000425  26  AT5G60560   F‐box family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS17003P119018  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001146  38  AT4G16130   ATISA1 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34862P244029  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000039  68     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34885P244195  fgenesh4_pg.C_scaffold_12071000001  19  AT3G26400   EIF4B1 (eukaryotic translation initiation factor 4B1) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35317P247219  fgenesh4_pg.C_scaffold_15216000001  45     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35359P247512  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000052  8  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35395P247762  fgenesh4_pg.C_scaffold_15705000001  48  AT4G24690   ubiquitin‐associated (UBA)/TS‐N domain‐containing protein / octicosapeptide/Phox/Bemp1 (PB1) domain‐containing protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS44602P312213  fgenesh4_pg.C_scaffold_1580000002  47     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  68     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35601P249205  fgenesh4_pg.C_scaffold_17113000001  44     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS44733P313125  fgenesh4_pg.C_scaffold_1777000001  2     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35722P250054  fgenesh4_pg.C_scaffold_18229000001  52  AT1G64320   myosin heavy chain‐related 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35745P250211  fgenesh4_pg.C_scaffold_18407000001  16  AT4G12770   heat shock protein binding 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35856P250988  fgenesh4_pg.C_scaffold_19349000001  57  AT1G27320   AHK3 (ARABIDOPSIS HISTIDINE KINASE 3) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36093P252647  fgenesh4_pg.C_scaffold_21454000001  23  AT5G54062   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53742.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81453.1) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36219P253530  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000003  21  AT1G14900   HMGA (HIGH MOBILITY GROUP A); DNA binding 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36331P254315  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000002  69  AT4G11740   SAY1 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  27  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36370P254588  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000178  57  AT3G45160   contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  55  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36522P255652  fgenesh4_pg.C_scaffold_3086000001  35  AT5G05160   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36685P256789  fgenesh4_pg.C_scaffold_3851000001  28  AT3G04820   RNA binding / pseudouridylate synthase/ tRNA‐pseudouridine synthase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36690P256827  fgenesh4_pg.C_scaffold_390000002  22  AT3G57630   exostosin family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45444P318106  fgenesh4_pg.C_scaffold_4642000001  63     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37054P259378  fgenesh4_pg.C_scaffold_5802000001  64  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37129P259900  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000051  8  AT3G18110   EMB1270 (EMBRYO DEFECTIVE 1270) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45685P319795  fgenesh4_pg.C_scaffold_7301000001  48     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37531P262713  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000101  58  AT4G16830   nuclear RNA‐binding protein (RGGA) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37534P262735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8826000001  4  AT5G41840   F‐box family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  35  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS17193P120347  fgenesh4_pm.C_LG_II000590 16  AT1G47490   ATRBP47C; RNA binding 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45924P321468  fgenesh4_pm.C_LG_III000710  20     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS17874P125113  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297  2  AT2G43030   ribosomal protein L3 family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52857P369986  grail3.0001017201  47     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS18357P128497  grail3.0003022201  16  AT4G16310   LDL3 (LSD1‐LIKE3); amine oxidase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19984P139886  grail3.0038021201  25  AT5G52780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G19100.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49500.1) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19993P139950  grail3.0039003401  44  AT1G01780   LIM domain‐containing protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20075P140520  grail3.0045019701  49  AT2G16800   high‐affinity nickel‐transport family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52357P366492  grail3.0055004601  4     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  21  AT2G47410   nucleotide binding 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20412P142883  grail3.0062004202  1  AT1G30440   phototropic‐responsive NPH3 family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  44  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro 
domain Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38353P268467  grail3.0337000601  37  AT3G13760   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55356P387484  grail3.17639000201  22     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38603P270220  grail3.18076000101  72  AT1G78230   protein binding 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38698P270886  grail3.2831000301  43  AT3G01200   similar to phosphoprotein phosphatase/ protein kinase [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G21210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69694.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF299 
(InterPro:IPR005177); contains InterPro domain Pyruvate Pi dikinase regulator (InterPro:IPR017409) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38711P270974  grail3.3020000201  23  AT5G02370   kinesin motor protein‐related 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38725P271075  grail3.3173000101  27  AT4G12780   auxilin‐related 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  83     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46375P324619  gw1.117.155.112  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39155P274083  gw1.125.126.164  AT3G19770   ATVPS9A (ARABIDOPSIS THALIANA VACUOLAR PROTEIN SORTING 9A) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39211P274475  gw1.1281.1.1  17  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39643P277497  gw1.155.39.1  30  AT3G02210   COBL1 (COBRA‐LIKE PROTEIN 1 PRECURSOR) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40027P280188  gw1.19871.3.166  AT5G28020   ATCYSD2 (Arabidopsis thaliana cysteine synthase D2) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40174P281218  gw1.21677.1.113  AT5G11880   diaminopimelate decarboxylase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40452P283164  gw1.2858.1.1  15  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40517P283619  gw1.29.523.1  2  AT5G47410   similar to hypothetical protein 25.t00068 [Brassica oleracea] (GB:ABD64961.1) 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47290P331024  gw1.296.1.1  34     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40600P284197  gw1.337.235.165  AT3G61300   C2 domain‐containing protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40608P284256  gw1.337.78.1  72  AT3G27473   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40855P285984  gw1.41.342.1  1  AT3G20230   50S ribosomal protein L18 family 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47532P332724  gw1.4456.3.1  16     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41100P287695  gw1.560.4.1  1  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41131P287914  gw1.5740.1.1  15  AT3G57530   CDPK32 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41232P288619  gw1.64.53.1  7  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41492P290441  gw1.7821.1.1  66  ATMG00730   Encodes cytochrome c oxidase subunit 3. 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41554P290876  gw1.854.19.1  12  AT4G08370   proline‐rich extensin‐like family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  14  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21438P150064  gw1.I.578.1  1  AT5G22070   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G52060.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G52060.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92451.1); contains InterPro domain Protein of unknown 
function DUF266 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21450P150149  gw1.I.5890.1  42  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22001P154006  gw1.II.1967.1  24  AT5G36740   PHD finger family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22247P155727  gw1.II.4055.1  3  AT2G47580   U1A (SPLICEOSOMAL PROTEIN U1A); RNA binding 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22901P160303  gw1.IV.3034.1 12  AT2G33820   ATMBAC1; L‐histidine transmembrane transporter/ L‐lysine transmembrane transporter/ L‐ornithine transmembrane transporter/ arginine transmembrane transporter/ binding 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 9  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48599P340183  gw1.IX.4443.1 7     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23549P164843  gw1.V.1367.1  13  AT1G75250   myb family transcription factor 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24320P170235  gw1.VI.730.1  2  AT2G26040   Bet v I allergen family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24502P171509  gw1.VII.222.1  3  AT3G20190   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24596P172166  gw1.VII.325.1  19  AT2G44050   COS1 (COI1 SUPPRESSOR1); 6 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  48  AT2G30070   ATKUP1 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS25865P181051  gw1.XI.3156.1 9  AT5G45700   NLI interacting factor (NIF) family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26026P182176  gw1.XII.1216.1  2  AT4G25960   PGP2 (P‐GLYCOPROTEIN 2); ATPase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26295P184065  gw1.XIII.1456.1  4  AT3G04790   ribose 5‐phosphate isomerase‐related 



RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26395P184759  gw1.XIII.2447.1  16  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26542P185791  gw1.XIII.777.1 7  AT3G05580   serine/threonine protein phosphatase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26711P186972  gw1.XIV.2472.1  5  AT4G02340   epoxide hydrolase 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26873P188105  gw1.XIV.424.1 6  AT5G62000   HSS 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS27195P190363  gw1.XV.138.1  18  AT2G02880   mucin‐related 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  81     
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS27979P195851  gw1.XVIII.1814.1  2  AT1G80730   ZFP1 
RT  RT1338  1338  13  4  25.4241  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28137P196957  gw1.XVIII.3420.1  2  AT2G13100   glycerol‐3‐phosphate transporter 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28927P202486  estExt_fgenesh4_pg.C_290347  28  AT5G47650   ATNUDT2 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 2); ADP‐ribose diphosphatase/ NAD binding / hydrolase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29011P203071  estExt_fgenesh4_pg.C_6380005  2  AT3G17380   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02507P017547  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0381  8  AT4G23400   PIP1;5 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02592P018141  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1388  57  AT5G22080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS03107P021749  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0385  29  AT2G33390   unknown protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS04053P028369  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_III0465  1  AT1G64390   ATGH9C2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C2); hydrolase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS04753P033266  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XV0472  1  AT5G56760   SAT‐52 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28541P199782  estExt_Genewise1_v1.C_570162  45  AT2G17840   ERD7 (EARLY‐RESPONSIVE TO DEHYDRATION 7) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS00170P001186  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I8734  37  AT4G23690   disease resistance‐responsive family protein / dirigent family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  56  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01189P008319  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI1696  1  AT4G05530   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01341P009384  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097  1  AT1G08570   thioredoxin family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01346P009420  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276  1  AT1G72550   tRNA synthetase beta subunit family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01363P009539  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158  1  AT3G10920   MSD1 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05063P035436  eugene3.00010118  63  AT5G01830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05937P041557  eugene3.00021634  10  AT4G33450   AtMYB69 (myb domain protein 69); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05952P041663  eugene3.00021714  1  AT1G02305   cathepsin B‐like cysteine protease 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06035P042242  eugene3.00030085  1  AT4G33230   pectinesterase family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06217P043515  eugene3.00030997  52  AT5G16730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02930.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62148.1); contains InterPro domain Spectrin repeat (InterPro:IPR002017) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06358P044504  eugene3.00031544  73  AT5G25050   integral membrane transporter family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06455P045185  eugene3.00031893  16  AT5G06730   peroxidase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07108P049753  eugene3.00051538  11  AT5G44265   lipid binding 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  28  AT3G13520   AGP12 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07807P054644  eugene3.00070600  1  AT2G22070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07884P055187  eugene3.00070998  2  AT5G66985   unknown protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07988P055914  eugene3.00080161  72  AT4G21745   similar to RIC10 (ROP‐INTERACTIVE CRIB MOTIF‐CONTAINING PROTEIN 10) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G04900.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69681.1); contains InterPro domain PAK‐box/P21‐Rho‐
binding (InterPro:IPR000095) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08547P059825  eugene3.00090711  37  AT4G15490   UGT84A3; UDP‐glycosyltransferase/ sinapate 1‐glucosyltransferase/ transferase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08732P061121  eugene3.00091629  27  AT5G22000   CIC7E11 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08911P062377  eugene3.00100987  1  AT1G14810   semialdehyde dehydrogenase family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09179P064247  eugene3.00102387  9  AT3G48150   APC8 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42234P295632  eugene3.00110382  21  AT4G21380   ARK3 (Arabidopsis Receptor Kinase 3); kinase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09355P065479  eugene3.00110645  9  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10059P070409  eugene3.00130286  6  AT3G46270   receptor protein kinase‐related 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10168P071175  eugene3.00130596  3  AT5G56340   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10192P071342  eugene3.00130661  2  AT5G17710   EMB1241 (EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ chaperone binding / protein binding / protein homodimerization 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10806P075637  eugene3.00141513  6  AT2G48040   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22459.1); contains domain PTHR13167:SF2 (PTHR13167:SF2); contains domain PTHR13167 (PTHR13167) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51972P363794  eugene3.00160921  13     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11760P082317  eugene3.00180439  7  AT3G19720   ARC5 (ACCUMULATION AND REPLICATION OF CHLOROPLAST 5); GTP binding / GTPase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS11767P082366  eugene3.00180500  1  AT2G25050   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12179P085248  eugene3.00190927  27  AT1G72390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45587.1) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29338P205362  eugene3.00280128  28  AT2G30970   ASP1 (ASPARTATE AMINOTRANSFERASE 1) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29710P207964  eugene3.00440105  23  AT3G13850   LBD22 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 22) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29781P208465  eugene3.00570067  25  AT1G11000   MLO4 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42661P298621  eugene3.01730009  3  AT3G48010   ATCNGC16 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42679P298749  eugene3.01860016  31     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  2     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  52     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54728P383089  eugene3.02750002  2     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  39  AT4G08900   arginase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32166P225162  eugene3.11540004  71     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54255P379775  eugene3.11610002  1     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32190P225328  eugene3.117890001  15  AT2G01690   binding 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32247P225729  eugene3.122460001  56  AT5G47810   phosphofructokinase family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32281P225965  eugene3.125150001  53  AT1G25250   ATIDD16 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 16); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32303P226118  eugene3.126800001  53  AT5G44120   CRU1 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  76  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  42  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32500P227494  eugene3.141590001  8  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32520P227637  eugene3.143650001  64  AT3G21070   NADK1 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32565P227954  eugene3.146400001  32  AT3G44620   protein tyrosine phosphatase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42915P300404  eugene3.15020001  76     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32675P228724  eugene3.15570001  74  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  77  AT3G06860   MFP2 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  75  AT5G64120   peroxidase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32866P230056  eugene3.17130001  3  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  10  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  22  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33036P231248  eugene3.187890001  62  AT2G22680   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33104P231722  eugene3.19610001  25  AT3G63520   ATNCED1 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33115P231801  eugene3.197230001  51  AT5G19660   S1P 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33226P232579  eugene3.208290001  52  AT1G14770   zinc ion binding 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33283P232977  eugene3.214330001  40  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33524P234667  eugene3.27090002  81  AT3G49400   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  58  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33623P235361  eugene3.28680003  21  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33652P235562  eugene3.29240002  62  AT4G09980   EMB1691 (EMBRYO DEFECTIVE 1691) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33683P235779  eugene3.29630002  6     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  74  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  36  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33924P237468  eugene3.33100003  49  AT5G52280   protein transport protein‐related 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  42  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53875P377118  fgenesh1_pg.C_LG_I001689  43     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53651P375548  fgenesh1_pg.C_LG_II001786  25     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53482P374366  fgenesh1_pg.C_LG_III000579 22     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53367P373561  fgenesh1_pg.C_LG_IV000916 2     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53309P373154  fgenesh1_pg.C_LG_IV001208 25     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53288P373007  fgenesh1_pg.C_LG_V000041 78     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52210P365458  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000984  6     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51928P363489  fgenesh1_pg.C_LG_XVI001220  9     



RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54362P380527  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000014  8     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54390P380720  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000020  9     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51111P357765  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000038  50     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  64     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  76     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55464P388235  fgenesh1_pg.C_scaffold_575000001  34     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12306P086137  fgenesh4_pg.C_LG_I000417  14  AT1G29195   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48054.1) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12315P086201  fgenesh4_pg.C_LG_I000465  9  AT1G04670   similar to pollen‐preferential protein [Brassica rapa subsp. chinensis] (GB:ABH09777.1) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43102P301713  fgenesh4_pg.C_LG_I001107  2     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43166P302158  fgenesh4_pg.C_LG_I002467  54     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12740P089180  fgenesh4_pg.C_LG_I002930  3  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  13  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13174P092218  fgenesh4_pg.C_LG_II002036  29  AT1G05020   epsin N‐terminal homology (ENTH) domain‐containing protein / clathrin assembly protein‐related 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13456P094188  fgenesh4_pg.C_LG_III000959 33  AT3G17675   copper ion binding / electron carrier 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13650P095547  fgenesh4_pg.C_LG_IV000091 2  AT5G37640   UBQ9 (ubiquitin 9) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43379P303649  fgenesh4_pg.C_LG_IV000126 22     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13785P096494  fgenesh4_pg.C_LG_IV000879 14  AT1G52640   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13918P097422  fgenesh4_pg.C_LG_IX000220 1  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14050P098349  fgenesh4_pg.C_LG_IX001074 48  AT3G21090   ABC transporter family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14285P099991  fgenesh4_pg.C_LG_V000934 65  AT2G25010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G17930.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41085.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14546P101819  fgenesh4_pg.C_LG_VI000822 26  AT5G05600   oxidoreductase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15290P107029  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001785  9  AT5G18860   inosine‐uridine preferring nucleoside hydrolase family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15405P107835  fgenesh4_pg.C_LG_X000503  16  AT1G24430   transferase family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15518P108625  fgenesh4_pg.C_LG_X001256  17  AT2G03830   unknown protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16171P113194  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000269  7  AT3G51060   STY1 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16391P114733  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000731  10  AT1G72090   radical SAM domain‐containing protein / TRAM domain‐containing protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16815P117699  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000425  22  AT5G60560   F‐box family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34862P244029  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000039  64     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35317P247219  fgenesh4_pg.C_scaffold_15216000001  43     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35359P247512  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000052  8  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35395P247762  fgenesh4_pg.C_scaffold_15705000001  47  AT4G24690   ubiquitin‐associated (UBA)/TS‐N domain‐containing protein / octicosapeptide/Phox/Bemp1 (PB1) domain‐containing protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS44602P312213  fgenesh4_pg.C_scaffold_1580000002  38     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  65     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35601P249205  fgenesh4_pg.C_scaffold_17113000001  41     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS44733P313125  fgenesh4_pg.C_scaffold_1777000001  2     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35722P250054  fgenesh4_pg.C_scaffold_18229000001  48  AT1G64320   myosin heavy chain‐related 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35856P250988  fgenesh4_pg.C_scaffold_19349000001  55  AT1G27320   AHK3 (ARABIDOPSIS HISTIDINE KINASE 3) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36093P252647  fgenesh4_pg.C_scaffold_21454000001  22  AT5G54062   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53742.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81453.1) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36219P253530  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000003  19  AT1G14900   HMGA (HIGH MOBILITY GROUP A); DNA binding 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36331P254315  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000002  63  AT4G11740   SAY1 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  26  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36370P254588  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000178  56  AT3G45160   contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  51  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36522P255652  fgenesh4_pg.C_scaffold_3086000001  33  AT5G05160   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36685P256789  fgenesh4_pg.C_scaffold_3851000001  26  AT3G04820   RNA binding / pseudouridylate synthase/ tRNA‐pseudouridine synthase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36690P256827  fgenesh4_pg.C_scaffold_390000002  20  AT3G57630   exostosin family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45444P318106  fgenesh4_pg.C_scaffold_4642000001  62     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37054P259378  fgenesh4_pg.C_scaffold_5802000001  59  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45685P319795  fgenesh4_pg.C_scaffold_7301000001  46     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37531P262713  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000101  54  AT4G16830   nuclear RNA‐binding protein (RGGA) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  33  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS17193P120347  fgenesh4_pm.C_LG_II000590 15  AT1G47490   ATRBP47C; RNA binding 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45924P321468  fgenesh4_pm.C_LG_III000710  17     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS17874P125113  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297  2  AT2G43030   ribosomal protein L3 family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52857P369986  grail3.0001017201  46     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS18357P128497  grail3.0003022201  16  AT4G16310   LDL3 (LSD1‐LIKE3); amine oxidase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19984P139886  grail3.0038021201  23  AT5G52780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G19100.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49500.1) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19993P139950  grail3.0039003401  41  AT1G01780   LIM domain‐containing protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20075P140520  grail3.0045019701  44  AT2G16800   high‐affinity nickel‐transport family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52357P366492  grail3.0055004601  4     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  20  AT2G47410   nucleotide binding 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20412P142883  grail3.0062004202  1  AT1G30440   phototropic‐responsive NPH3 family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  45  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro 
domain Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38353P268467  grail3.0337000601  35  AT3G13760   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38603P270220  grail3.18076000101  69  AT1G78230   protein binding 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38711P270974  grail3.3020000201  21  AT5G02370   kinesin motor protein‐related 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  80     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46375P324619  gw1.117.155.110  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39155P274083  gw1.125.126.157  AT3G19770   ATVPS9A (ARABIDOPSIS THALIANA VACUOLAR PROTEIN SORTING 9A) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39211P274475  gw1.1281.1.1  15  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39643P277497  gw1.155.39.1  30  AT3G02210   COBL1 (COBRA‐LIKE PROTEIN 1 PRECURSOR) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40027P280188  gw1.19871.3.162  AT5G28020   ATCYSD2 (Arabidopsis thaliana cysteine synthase D2) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40174P281218  gw1.21677.1.110  AT5G11880   diaminopimelate decarboxylase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40452P283164  gw1.2858.1.1  11  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40517P283619  gw1.29.523.1  2  AT5G47410   similar to hypothetical protein 25.t00068 [Brassica oleracea] (GB:ABD64961.1) 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47290P331024  gw1.296.1.1  27     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40600P284197  gw1.337.235.163  AT3G61300   C2 domain‐containing protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40608P284256  gw1.337.78.1  70  AT3G27473   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40855P285984  gw1.41.342.1  2  AT3G20230   50S ribosomal protein L18 family 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47532P332724  gw1.4456.3.1  16     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41100P287695  gw1.560.4.1  1  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41232P288619  gw1.64.53.1  6  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41492P290441  gw1.7821.1.1  63  ATMG00730   Encodes cytochrome c oxidase subunit 3. 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41554P290876  gw1.854.19.1  11  AT4G08370   proline‐rich extensin‐like family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  13  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21450P150149  gw1.I.5890.1  35  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22001P154006  gw1.II.1967.1  19  AT5G36740   PHD finger family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22901P160303  gw1.IV.3034.1 13  AT2G33820   ATMBAC1; L‐histidine transmembrane transporter/ L‐lysine transmembrane transporter/ L‐ornithine transmembrane transporter/ arginine transmembrane transporter/ binding 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 9  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48599P340183  gw1.IX.4443.1 7     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23549P164843  gw1.V.1367.1  13  AT1G75250   myb family transcription factor 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24320P170235  gw1.VI.730.1  2  AT2G26040   Bet v I allergen family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24502P171509  gw1.VII.222.1  3  AT3G20190   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24596P172166  gw1.VII.325.1  17  AT2G44050   COS1 (COI1 SUPPRESSOR1); 6 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  47  AT2G30070   ATKUP1 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS25865P181051  gw1.XI.3156.1 8  AT5G45700   NLI interacting factor (NIF) family protein 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26026P182176  gw1.XII.1216.1  2  AT4G25960   PGP2 (P‐GLYCOPROTEIN 2); ATPase 



RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26295P184065  gw1.XIII.1456.1  4  AT3G04790   ribose 5‐phosphate isomerase‐related 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26542P185791  gw1.XIII.777.1 7  AT3G05580   serine/threonine protein phosphatase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26711P186972  gw1.XIV.2472.1  4  AT4G02340   epoxide hydrolase 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26873P188105  gw1.XIV.424.1 4  AT5G62000   HSS 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS27181P190261  gw1.XV.1269.1  1  AT5G20110   dynein light chain 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS27195P190363  gw1.XV.138.1  18  AT2G02880   mucin‐related 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  78     
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS27979P195851  gw1.XVIII.1814.1  2  AT1G80730   ZFP1 
RT  RT1339  1339  13  4  25.4441  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28137P196957  gw1.XVIII.3420.1  2  AT2G13100   glycerol‐3‐phosphate transporter 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28927P202486  estExt_fgenesh4_pg.C_290347  19  AT5G47650   ATNUDT2 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 2); ADP‐ribose diphosphatase/ NAD binding / hydrolase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28986P202901  estExt_fgenesh4_pg.C_440245  1  AT1G79940   heat shock protein binding / unfolded protein binding 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29011P203071  estExt_fgenesh4_pg.C_6380005  2  AT3G17380   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02507P017547  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0381  7  AT4G23400   PIP1;5 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02592P018141  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1388  50  AT5G22080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS04053P028369  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_III0465  1  AT1G64390   ATGH9C2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C2); hydrolase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS04753P033266  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XV0472  1  AT5G56760   SAT‐52 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28541P199782  estExt_Genewise1_v1.C_570162  40  AT2G17840   ERD7 (EARLY‐RESPONSIVE TO DEHYDRATION 7) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  49  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01189P008319  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI1696  1  AT4G05530   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01341P009384  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097  1  AT1G08570   thioredoxin family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01346P009420  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276  1  AT1G72550   tRNA synthetase beta subunit family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01347P009429  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2287  1  AT1G08680   ZIGA4 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01363P009539  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158  1  AT3G10920   MSD1 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05937P041557  eugene3.00021634  7  AT4G33450   AtMYB69 (myb domain protein 69); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05952P041663  eugene3.00021714  2  AT1G02305   cathepsin B‐like cysteine protease 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06035P042242  eugene3.00030085  1  AT4G33230   pectinesterase family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06217P043515  eugene3.00030997  39  AT5G16730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02930.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62148.1); contains InterPro domain Spectrin repeat (InterPro:IPR002017) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06358P044504  eugene3.00031544  61  AT5G25050   integral membrane transporter family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  27  AT3G13520   AGP12 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07807P054644  eugene3.00070600  1  AT2G22070   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07884P055187  eugene3.00070998  2  AT5G66985   unknown protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07988P055914  eugene3.00080161  63  AT4G21745   similar to RIC10 (ROP‐INTERACTIVE CRIB MOTIF‐CONTAINING PROTEIN 10) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G04900.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69681.1); contains InterPro domain PAK‐box/P21‐Rho‐
binding (InterPro:IPR000095) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08547P059825  eugene3.00090711  24  AT4G15490   UGT84A3; UDP‐glycosyltransferase/ sinapate 1‐glucosyltransferase/ transferase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08732P061121  eugene3.00091629  16  AT5G22000   CIC7E11 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08911P062377  eugene3.00100987  1  AT1G14810   semialdehyde dehydrogenase family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09179P064247  eugene3.00102387  8  AT3G48150   APC8 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42234P295632  eugene3.00110382  19  AT4G21380   ARK3 (Arabidopsis Receptor Kinase 3); kinase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09355P065479  eugene3.00110645  6  AT5G54060   UF3GT (UDP‐GLUCOSE:FLAVONOID 3‐O‐GLUCOSYLTRANSFERASE); transferase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10059P070409  eugene3.00130286  6  AT3G46270   receptor protein kinase‐related 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10168P071175  eugene3.00130596  4  AT5G56340   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10192P071342  eugene3.00130661  2  AT5G17710   EMB1241 (EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ chaperone binding / protein binding / protein homodimerization 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10806P075637  eugene3.00141513  6  AT2G48040   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22459.1); contains domain PTHR13167:SF2 (PTHR13167:SF2); contains domain PTHR13167 (PTHR13167) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51972P363794  eugene3.00160921  8     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12179P085248  eugene3.00190927  26  AT1G72390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45587.1) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29338P205362  eugene3.00280128  17  AT2G30970   ASP1 (ASPARTATE AMINOTRANSFERASE 1) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29710P207964  eugene3.00440105  22  AT3G13850   LBD22 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 22) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29781P208465  eugene3.00570067  17  AT1G11000   MLO4 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42661P298621  eugene3.01730009  2  AT3G48010   ATCNGC16 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42679P298749  eugene3.01860016  22     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  2     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  44     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54728P383089  eugene3.02750002  2     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  36  AT4G08900   arginase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32166P225162  eugene3.11540004  59     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54255P379775  eugene3.11610002  1     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32190P225328  eugene3.117890001  13  AT2G01690   binding 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32303P226118  eugene3.126800001  40  AT5G44120   CRU1 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  61  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  36  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32500P227494  eugene3.141590001  8  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32520P227637  eugene3.143650001  57  AT3G21070   NADK1 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42915P300404  eugene3.15020001  62     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32675P228724  eugene3.15570001  62  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  64  AT3G06860   MFP2 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  64  AT5G64120   peroxidase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32866P230056  eugene3.17130001  3  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  9  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  19  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33036P231248  eugene3.187890001  54  AT2G22680   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33104P231722  eugene3.19610001  18  AT3G63520   ATNCED1 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33115P231801  eugene3.197230001  44  AT5G19660   S1P 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33226P232579  eugene3.208290001  45  AT1G14770   zinc ion binding 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33283P232977  eugene3.214330001  35  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33524P234667  eugene3.27090002  70  AT3G49400   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  50  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33623P235361  eugene3.28680003  15  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33652P235562  eugene3.29240002  53  AT4G09980   EMB1691 (EMBRYO DEFECTIVE 1691) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33683P235779  eugene3.29630002  4     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  64  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  31  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33924P237468  eugene3.33100003  41  AT5G52280   protein transport protein‐related 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  36  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53875P377118  fgenesh1_pg.C_LG_I001689  37     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53651P375548  fgenesh1_pg.C_LG_II001786  22     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53482P374366  fgenesh1_pg.C_LG_III000579 14     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53367P373561  fgenesh1_pg.C_LG_IV000916 2     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53288P373007  fgenesh1_pg.C_LG_V000041 67     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52210P365458  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000984  5     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54362P380527  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000014  5     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54390P380720  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000020  9     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51111P357765  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000038  46     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  55     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  64     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55464P388235  fgenesh1_pg.C_scaffold_575000001  31     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12306P086137  fgenesh4_pg.C_LG_I000417  12  AT1G29195   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48054.1) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12315P086201  fgenesh4_pg.C_LG_I000465  7  AT1G04670   similar to pollen‐preferential protein [Brassica rapa subsp. chinensis] (GB:ABH09777.1) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43102P301713  fgenesh4_pg.C_LG_I001107  2     



RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  11  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13174P092218  fgenesh4_pg.C_LG_II002036  25  AT1G05020   epsin N‐terminal homology (ENTH) domain‐containing protein / clathrin assembly protein‐related 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13650P095547  fgenesh4_pg.C_LG_IV000091 2  AT5G37640   UBQ9 (ubiquitin 9) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13785P096494  fgenesh4_pg.C_LG_IV000879 10  AT1G52640   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14285P099991  fgenesh4_pg.C_LG_V000934 57  AT2G25010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G17930.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41085.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14546P101819  fgenesh4_pg.C_LG_VI000822 22  AT5G05600   oxidoreductase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15290P107029  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001785  8  AT5G18860   inosine‐uridine preferring nucleoside hydrolase family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15518P108625  fgenesh4_pg.C_LG_X001256  12  AT2G03830   unknown protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16171P113194  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000269  7  AT3G51060   STY1 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS34862P244029  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000039  57     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35359P247512  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000052  8  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35395P247762  fgenesh4_pg.C_scaffold_15705000001  43  AT4G24690   ubiquitin‐associated (UBA)/TS‐N domain‐containing protein / octicosapeptide/Phox/Bemp1 (PB1) domain‐containing protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS44602P312213  fgenesh4_pg.C_scaffold_1580000002  24     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35601P249205  fgenesh4_pg.C_scaffold_17113000001  33     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35722P250054  fgenesh4_pg.C_scaffold_18229000001  40  AT1G64320   myosin heavy chain‐related 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36093P252647  fgenesh4_pg.C_scaffold_21454000001  17  AT5G54062   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53742.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81453.1) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36219P253530  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000003  18  AT1G14900   HMGA (HIGH MOBILITY GROUP A); DNA binding 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36331P254315  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000002  49  AT4G11740   SAY1 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  21  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36370P254588  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000178  47  AT3G45160   contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  45  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36522P255652  fgenesh4_pg.C_scaffold_3086000001  29  AT5G05160   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45444P318106  fgenesh4_pg.C_scaffold_4642000001  53     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37054P259378  fgenesh4_pg.C_scaffold_5802000001  52  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45685P319795  fgenesh4_pg.C_scaffold_7301000001  39     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37531P262713  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000101  45  AT4G16830   nuclear RNA‐binding protein (RGGA) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37585P263092  fgenesh4_pg.C_scaffold_9554000001  28  AT3G11540   SPY (SPINDLY) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS17193P120347  fgenesh4_pm.C_LG_II000590 12  AT1G47490   ATRBP47C; RNA binding 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45924P321468  fgenesh4_pm.C_LG_III000710  11     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS17874P125113  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297  3  AT2G43030   ribosomal protein L3 family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52857P369986  grail3.0001017201  42     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS18357P128497  grail3.0003022201  14  AT4G16310   LDL3 (LSD1‐LIKE3); amine oxidase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19984P139886  grail3.0038021201  19  AT5G52780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G19100.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49500.1) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19993P139950  grail3.0039003401  36  AT1G01780   LIM domain‐containing protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20075P140520  grail3.0045019701  31  AT2G16800   high‐affinity nickel‐transport family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52357P366492  grail3.0055004601  4     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  17  AT2G47410   nucleotide binding 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20412P142883  grail3.0062004202  1  AT1G30440   phototropic‐responsive NPH3 family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  40  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro 
domain Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38353P268467  grail3.0337000601  30  AT3G13760   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38603P270220  grail3.18076000101  60  AT1G78230   protein binding 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38711P270974  grail3.3020000201  18  AT5G02370   kinesin motor protein‐related 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  69     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46375P324619  gw1.117.155.16  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39211P274475  gw1.1281.1.1  9  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39643P277497  gw1.155.39.1  26  AT3G02210   COBL1 (COBRA‐LIKE PROTEIN 1 PRECURSOR) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40027P280188  gw1.19871.3.152  AT5G28020   ATCYSD2 (Arabidopsis thaliana cysteine synthase D2) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40517P283619  gw1.29.523.1  2  AT5G47410   similar to hypothetical protein 25.t00068 [Brassica oleracea] (GB:ABD64961.1) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47290P331024  gw1.296.1.1  19     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40600P284197  gw1.337.235.153  AT3G61300   C2 domain‐containing protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40608P284256  gw1.337.78.1  57  AT3G27473   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40855P285984  gw1.41.342.1  2  AT3G20230   50S ribosomal protein L18 family 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41100P287695  gw1.560.4.1  1  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41232P288619  gw1.64.53.1  6  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41492P290441  gw1.7821.1.1  51  ATMG00730   Encodes cytochrome c oxidase subunit 3. 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41554P290876  gw1.854.19.1  10  AT4G08370   proline‐rich extensin‐like family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  12  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21450P150149  gw1.I.5890.1  24  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22001P154006  gw1.II.1967.1  14  AT5G36740   PHD finger family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22901P160303  gw1.IV.3034.1 13  AT2G33820   ATMBAC1; L‐histidine transmembrane transporter/ L‐lysine transmembrane transporter/ L‐ornithine transmembrane transporter/ arginine transmembrane transporter/ binding 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 6  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48599P340183  gw1.IX.4443.1 6     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23549P164843  gw1.V.1367.1  11  AT1G75250   myb family transcription factor 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24502P171509  gw1.VII.222.1  3  AT3G20190   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24596P172166  gw1.VII.325.1  15  AT2G44050   COS1 (COI1 SUPPRESSOR1); 6 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS25636P179452  gw1.X.6415.1  5  AT1G68070   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS25865P181051  gw1.XI.3156.1 5  AT5G45700   NLI interacting factor (NIF) family protein 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26026P182176  gw1.XII.1216.1  1  AT4G25960   PGP2 (P‐GLYCOPROTEIN 2); ATPase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26295P184065  gw1.XIII.1456.1  5  AT3G04790   ribose 5‐phosphate isomerase‐related 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26413P184886  gw1.XIII.2604.1  2  AT1G65000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G38060.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP21387.1) 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26542P185791  gw1.XIII.777.1 8  AT3G05580   serine/threonine protein phosphatase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26711P186972  gw1.XIV.2472.1  4  AT4G02340   epoxide hydrolase 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26873P188105  gw1.XIV.424.1 1  AT5G62000   HSS 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS27181P190261  gw1.XV.1269.1  1  AT5G20110   dynein light chain 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS27195P190363  gw1.XV.138.1  18  AT2G02880   mucin‐related 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  67     
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS27979P195851  gw1.XVIII.1814.1  2  AT1G80730   ZFP1 
RT  RT1340  1340  13  4  25.4641  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28137P196957  gw1.XVIII.3420.1  2  AT2G13100   glycerol‐3‐phosphate transporter 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28927P202486  estExt_fgenesh4_pg.C_290347  14  AT5G47650   ATNUDT2 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 2); ADP‐ribose diphosphatase/ NAD binding / hydrolase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28986P202901  estExt_fgenesh4_pg.C_440245  1  AT1G79940   heat shock protein binding / unfolded protein binding 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02507P017547  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0381  7  AT4G23400   PIP1;5 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS02592P018141  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1388  41  AT5G22080   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS04053P028369  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_III0465  1  AT1G64390   ATGH9C2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C2); hydrolase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS04753P033266  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XV0472  1  AT5G56760   SAT‐52 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28541P199782  estExt_Genewise1_v1.C_570162  30  AT2G17840   ERD7 (EARLY‐RESPONSIVE TO DEHYDRATION 7) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  36  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01341P009384  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097  1  AT1G08570   thioredoxin family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01346P009420  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276  1  AT1G72550   tRNA synthetase beta subunit family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01347P009429  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2287  1  AT1G08680   ZIGA4 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS01363P009539  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158  1  AT3G10920   MSD1 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS05952P041663  eugene3.00021714  2  AT1G02305   cathepsin B‐like cysteine protease 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06035P042242  eugene3.00030085  1  AT4G33230   pectinesterase family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS06358P044504  eugene3.00031544  48  AT5G25050   integral membrane transporter family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  21  AT3G13520   AGP12 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS07884P055187  eugene3.00070998  2  AT5G66985   unknown protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08547P059825  eugene3.00090711  18  AT4G15490   UGT84A3; UDP‐glycosyltransferase/ sinapate 1‐glucosyltransferase/ transferase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08732P061121  eugene3.00091629  13  AT5G22000   CIC7E11 



RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS08911P062377  eugene3.00100987  1  AT1G14810   semialdehyde dehydrogenase family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS09179P064247  eugene3.00102387  7  AT3G48150   APC8 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42234P295632  eugene3.00110382  17  AT4G21380   ARK3 (Arabidopsis Receptor Kinase 3); kinase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10059P070409  eugene3.00130286  6  AT3G46270   receptor protein kinase‐related 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10168P071175  eugene3.00130596  4  AT5G56340   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10192P071342  eugene3.00130661  2  AT5G17710   EMB1241 (EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ chaperone binding / protein binding / protein homodimerization 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS10806P075637  eugene3.00141513  5  AT2G48040   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22459.1); contains domain PTHR13167:SF2 (PTHR13167:SF2); contains domain PTHR13167 (PTHR13167) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51972P363794  eugene3.00160921  7     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12179P085248  eugene3.00190927  22  AT1G72390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45587.1) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29338P205362  eugene3.00280128  13  AT2G30970   ASP1 (ASPARTATE AMINOTRANSFERASE 1) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29710P207964  eugene3.00440105  20  AT3G13850   LBD22 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 22) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS29781P208465  eugene3.00570067  13  AT1G11000   MLO4 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42661P298621  eugene3.01730009  2  AT3G48010   ATCNGC16 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  2     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  32     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54728P383089  eugene3.02750002  2     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  27  AT4G08900   arginase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32166P225162  eugene3.11540004  43     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54255P379775  eugene3.11610002  1     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32303P226118  eugene3.126800001  31  AT5G44120   CRU1 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  26  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32500P227494  eugene3.141590001  8  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS42915P300404  eugene3.15020001  47     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32675P228724  eugene3.15570001  46  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  46  AT3G06860   MFP2 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  46  AT5G64120   peroxidase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32866P230056  eugene3.17130001  3  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  7  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33104P231722  eugene3.19610001  10  AT3G63520   ATNCED1 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33226P232579  eugene3.208290001  31  AT1G14770   zinc ion binding 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33283P232977  eugene3.214330001  26  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33524P234667  eugene3.27090002  53  AT3G49400   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33623P235361  eugene3.28680003  10  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33652P235562  eugene3.29240002  38  AT4G09980   EMB1691 (EMBRYO DEFECTIVE 1691) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33683P235779  eugene3.29630002  2     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  51  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33785P236491  eugene3.31280002  23  AT4G17830   peptidase M20/M25/M40 family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33924P237468  eugene3.33100003  33  AT5G52280   protein transport protein‐related 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS33952P237663  eugene3.33520002  26  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53875P377118  fgenesh1_pg.C_LG_I001689  31     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53651P375548  fgenesh1_pg.C_LG_II001786  13     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53482P374366  fgenesh1_pg.C_LG_III000579 9     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53367P373561  fgenesh1_pg.C_LG_IV000916 2     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS53288P373007  fgenesh1_pg.C_LG_V000041 51     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52210P365458  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000984  4     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS54390P380720  fgenesh1_pg.C_scaffold_156000020  7     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS51111P357765  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000038  35     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  41     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  49     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS55464P388235  fgenesh1_pg.C_scaffold_575000001  28     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12306P086137  fgenesh4_pg.C_LG_I000417  10  AT1G29195   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48054.1) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS12315P086201  fgenesh4_pg.C_LG_I000465  5  AT1G04670   similar to pollen‐preferential protein [Brassica rapa subsp. chinensis] (GB:ABH09777.1) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS43102P301713  fgenesh4_pg.C_LG_I001107  2     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13174P092218  fgenesh4_pg.C_LG_II002036  17  AT1G05020   epsin N‐terminal homology (ENTH) domain‐containing protein / clathrin assembly protein‐related 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13650P095547  fgenesh4_pg.C_LG_IV000091 2  AT5G37640   UBQ9 (ubiquitin 9) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS13785P096494  fgenesh4_pg.C_LG_IV000879 9  AT1G52640   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14285P099991  fgenesh4_pg.C_LG_V000934 46  AT2G25010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G17930.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41085.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS14546P101819  fgenesh4_pg.C_LG_VI000822 17  AT5G05600   oxidoreductase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS15290P107029  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001785  8  AT5G18860   inosine‐uridine preferring nucleoside hydrolase family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS16171P113194  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000269  5  AT3G51060   STY1 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35359P247512  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000052  8  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS35395P247762  fgenesh4_pg.C_scaffold_15705000001  32  AT4G24690   ubiquitin‐associated (UBA)/TS‐N domain‐containing protein / octicosapeptide/Phox/Bemp1 (PB1) domain‐containing protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS44602P312213  fgenesh4_pg.C_scaffold_1580000002  19     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36219P253530  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000003  15  AT1G14900   HMGA (HIGH MOBILITY GROUP A); DNA binding 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36331P254315  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000002  34  AT4G11740   SAY1 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36348P254433  fgenesh4_pg.C_scaffold_2774000001  15  AT1G10320   U2 snRNP auxiliary factor‐related 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS36370P254588  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000178  37  AT3G45160   contains domain PROKAR_LIPOPROTEIN (PS51257) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45444P318106  fgenesh4_pg.C_scaffold_4642000001  39     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS37531P262713  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000101  33  AT4G16830   nuclear RNA‐binding protein (RGGA) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS17193P120347  fgenesh4_pm.C_LG_II000590 10  AT1G47490   ATRBP47C; RNA binding 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS45924P321468  fgenesh4_pm.C_LG_III000710  8     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS17874P125113  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297  3  AT2G43030   ribosomal protein L3 family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52857P369986  grail3.0001017201  33     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS18357P128497  grail3.0003022201  13  AT4G16310   LDL3 (LSD1‐LIKE3); amine oxidase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19984P139886  grail3.0038021201  16  AT5G52780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G19100.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49500.1) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS19993P139950  grail3.0039003401  27  AT1G01780   LIM domain‐containing protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20075P140520  grail3.0045019701  25  AT2G16800   high‐affinity nickel‐transport family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS52357P366492  grail3.0055004601  4     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  13  AT2G47410   nucleotide binding 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS20412P142883  grail3.0062004202  1  AT1G30440   phototropic‐responsive NPH3 family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  31  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro 
domain Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38353P268467  grail3.0337000601  23  AT3G13760   DC1 domain‐containing protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38603P270220  grail3.18076000101  47  AT1G78230   protein binding 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38711P270974  grail3.3020000201  13  AT5G02370   kinesin motor protein‐related 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  52     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS39643P277497  gw1.155.39.1  22  AT3G02210   COBL1 (COBRA‐LIKE PROTEIN 1 PRECURSOR) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40027P280188  gw1.19871.3.137  AT5G28020   ATCYSD2 (Arabidopsis thaliana cysteine synthase D2) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40517P283619  gw1.29.523.1  2  AT5G47410   similar to hypothetical protein 25.t00068 [Brassica oleracea] (GB:ABD64961.1) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS47290P331024  gw1.296.1.1  13     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40600P284197  gw1.337.235.140  AT3G61300   C2 domain‐containing protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS40855P285984  gw1.41.342.1  2  AT3G20230   50S ribosomal protein L18 family 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41100P287695  gw1.560.4.1  1  AT3G44540   oxidoreductase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41232P288619  gw1.64.53.1  6  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41492P290441  gw1.7821.1.1  37  ATMG00730   Encodes cytochrome c oxidase subunit 3. 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS41554P290876  gw1.854.19.1  7  AT4G08370   proline‐rich extensin‐like family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  10  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22001P154006  gw1.II.1967.1  11  AT5G36740   PHD finger family protein 



RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS22901P160303  gw1.IV.3034.1 13  AT2G33820   ATMBAC1; L‐histidine transmembrane transporter/ L‐lysine transmembrane transporter/ L‐ornithine transmembrane transporter/ arginine transmembrane transporter/ binding 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 6  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS48599P340183  gw1.IX.4443.1 4     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS23549P164843  gw1.V.1367.1  9  AT1G75250   myb family transcription factor 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24502P171509  gw1.VII.222.1  2  AT3G20190   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS24596P172166  gw1.VII.325.1  10  AT2G44050   COS1 (COI1 SUPPRESSOR1); 6 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS25636P179452  gw1.X.6415.1  5  AT1G68070   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS25865P181051  gw1.XI.3156.1 4  AT5G45700   NLI interacting factor (NIF) family protein 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26026P182176  gw1.XII.1216.1  1  AT4G25960   PGP2 (P‐GLYCOPROTEIN 2); ATPase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26295P184065  gw1.XIII.1456.1  5  AT3G04790   ribose 5‐phosphate isomerase‐related 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26413P184886  gw1.XIII.2604.1  2  AT1G65000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G38060.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP21387.1) 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26542P185791  gw1.XIII.777.1 8  AT3G05580   serine/threonine protein phosphatase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS26711P186972  gw1.XIV.2472.1  3  AT4G02340   epoxide hydrolase 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS27181P190261  gw1.XV.1269.1  1  AT5G20110   dynein light chain 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS27195P190363  gw1.XV.138.1  17  AT2G02880   mucin‐related 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  55     
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS27979P195851  gw1.XVIII.1814.1  2  AT1G80730   ZFP1 
RT  RT1341  1341  13  4  25.4841  rP2658 ‐ G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  E_POPLARS28137P196957  gw1.XVIII.3420.1  2  AT2G13100   glycerol‐3‐phosphate transporter 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS00653P004571  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0778  1  AT1G06690   aldo/keto reductase family protein 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS08597P060177  eugene3.00090927  2  AT1G70280   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS09063P063435  eugene3.00101699  5  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11683P081776  eugene3.00180073  5  AT3G25270   nucleic acid binding 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31878P223141  eugene3.08480004  4  AT5G14890   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  3  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32279P225949  eugene3.12500005  12     
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  12  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33366P233562  eugene3.22900002  7  ATCG01040   hypothetical protein 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33544P234808  eugene3.27510003  2  AT5G61880   signaling molecule‐related 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33901P237303  eugene3.32810001  11  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34379P240653  eugene3.67000001  10     
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53020P371128  fgenesh1_pg.C_LG_VII000651  5     
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50778P355439  fgenesh1_pg.C_scaffold_4845000001  4     
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16455P115179  fgenesh4_pg.C_LG_XV000142  7  AT1G74580   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34668P242675  fgenesh4_pg.C_scaffold_10315000001  6  AT2G20110   tesmin/TSO1‐like CXC domain‐containing protein 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35751P250257  fgenesh4_pg.C_scaffold_18489000001  3  AT4G29210   GGT4 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35952P251664  fgenesh4_pg.C_scaffold_20108000001  3  AT5G53970   aminotransferase 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36133P252926  fgenesh4_pg.C_scaffold_21787000001  3  AT4G11010   NDPK3 (NUCLEOSIDE DIPHOSPHATE KINASE 3); ATP binding / nucleoside diphosphate kinase 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36329P254300  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000014  1  AT1G16770   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41707.1) 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36403P254818  fgenesh4_pg.C_scaffold_2847000001  4  AT4G39330   mannitol dehydrogenase 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36413P254890  fgenesh4_pg.C_scaffold_2883000002  7  AT3G10220   tubulin folding cofactor B 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17063P119439  fgenesh4_pm.C_LG_I000538 14  AT1G79890   helicase‐related 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18863P132041  grail3.0010022201  2  AT2G03390   uvrB/uvrC motif‐containing protein 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20491P143434  grail3.0072002401  5  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  8  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47202P330412  gw1.2585.1.1  8     
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21739P152173  gw1.I.882.1  1  AT1G07220   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G23850.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70836.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF821 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22617P158316  gw1.III.2715.1 5  AT5G52860   ABC transporter family protein 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24266P169857  gw1.VI.39.1  1  AT1G15370   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62746.1); contains InterPro domain Longin‐like; (InterPro:IPR011012) 
RT  RT1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25453P178167  gw1.X.4490.1  1  AT3G23400   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS00653P004571  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0778  1  AT1G06690   aldo/keto reductase family protein 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS08597P060177  eugene3.00090927  2  AT1G70280   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS09063P063435  eugene3.00101699  7  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11683P081776  eugene3.00180073  6  AT3G25270   nucleic acid binding 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31878P223141  eugene3.08480004  4  AT5G14890   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  4  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32279P225949  eugene3.12500005  11     
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  13  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33366P233562  eugene3.22900002  7  ATCG01040   hypothetical protein 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33544P234808  eugene3.27510003  2  AT5G61880   signaling molecule‐related 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33901P237303  eugene3.32810001  11  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34379P240653  eugene3.67000001  9     
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53020P371128  fgenesh1_pg.C_LG_VII000651  5     
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50778P355439  fgenesh1_pg.C_scaffold_4845000001  5     
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14089P098623  fgenesh4_pg.C_LG_IX001330 4  AT2G32990   ATGH9B8 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B8); hydrolase 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16455P115179  fgenesh4_pg.C_LG_XV000142  6  AT1G74580   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34668P242675  fgenesh4_pg.C_scaffold_10315000001  6  AT2G20110   tesmin/TSO1‐like CXC domain‐containing protein 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35952P251664  fgenesh4_pg.C_scaffold_20108000001  3  AT5G53970   aminotransferase 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36133P252926  fgenesh4_pg.C_scaffold_21787000001  3  AT4G11010   NDPK3 (NUCLEOSIDE DIPHOSPHATE KINASE 3); ATP binding / nucleoside diphosphate kinase 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36329P254300  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000014  1  AT1G16770   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41707.1) 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36403P254818  fgenesh4_pg.C_scaffold_2847000001  4  AT4G39330   mannitol dehydrogenase 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36413P254890  fgenesh4_pg.C_scaffold_2883000002  7  AT3G10220   tubulin folding cofactor B 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17063P119439  fgenesh4_pm.C_LG_I000538 15  AT1G79890   helicase‐related 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18863P132041  grail3.0010022201  2  AT2G03390   uvrB/uvrC motif‐containing protein 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20491P143434  grail3.0072002401  5  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  9  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47202P330412  gw1.2585.1.1  8     
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47311P331177  gw1.3116.1.1  5     
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21739P152173  gw1.I.882.1  1  AT1G07220   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G23850.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70836.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF821 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48296P338063  gw1.II.3086.1  1     
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22617P158316  gw1.III.2715.1 7  AT5G52860   ABC transporter family protein 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24266P169857  gw1.VI.39.1  1  AT1G15370   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62746.1); contains InterPro domain Longin‐like; (InterPro:IPR011012) 
RT  RT1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25453P178167  gw1.X.4490.1  1  AT3G23400   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS00653P004571  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0778  1  AT1G06690   aldo/keto reductase family protein 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS08597P060177  eugene3.00090927  2  AT1G70280   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS09063P063435  eugene3.00101699  8  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11683P081776  eugene3.00180073  7  AT3G25270   nucleic acid binding 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42460P297219  eugene3.00190618  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31878P223141  eugene3.08480004  5  AT5G14890   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  5  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32279P225949  eugene3.12500005  11     
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  13  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33272P232903  eugene3.21360001  2     
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33366P233562  eugene3.22900002  7  ATCG01040   hypothetical protein 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33544P234808  eugene3.27510003  3  AT5G61880   signaling molecule‐related 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33901P237303  eugene3.32810001  11  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34379P240653  eugene3.67000001  9     
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53020P371128  fgenesh1_pg.C_LG_VII000651  5     
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50778P355439  fgenesh1_pg.C_scaffold_4845000001  5     



RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14089P098623  fgenesh4_pg.C_LG_IX001330 4  AT2G32990   ATGH9B8 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B8); hydrolase 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16285P113990  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001235  6  AT1G75160   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G05840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF620 (InterPro:IPR006873) 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16455P115179  fgenesh4_pg.C_LG_XV000142  6  AT1G74580   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34668P242675  fgenesh4_pg.C_scaffold_10315000001  6  AT2G20110   tesmin/TSO1‐like CXC domain‐containing protein 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35952P251664  fgenesh4_pg.C_scaffold_20108000001  4  AT5G53970   aminotransferase 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36133P252926  fgenesh4_pg.C_scaffold_21787000001  3  AT4G11010   NDPK3 (NUCLEOSIDE DIPHOSPHATE KINASE 3); ATP binding / nucleoside diphosphate kinase 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36329P254300  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000014  1  AT1G16770   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41707.1) 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36403P254818  fgenesh4_pg.C_scaffold_2847000001  4  AT4G39330   mannitol dehydrogenase 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36413P254890  fgenesh4_pg.C_scaffold_2883000002  7  AT3G10220   tubulin folding cofactor B 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17063P119439  fgenesh4_pm.C_LG_I000538 15  AT1G79890   helicase‐related 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18863P132041  grail3.0010022201  2  AT2G03390   uvrB/uvrC motif‐containing protein 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20491P143434  grail3.0072002401  5  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  11  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40117P280818  gw1.20853.2.11  AT3G48000   ALDH2B4 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47202P330412  gw1.2585.1.1  8     
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47311P331177  gw1.3116.1.1  6     
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21739P152173  gw1.I.882.1  1  AT1G07220   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G23850.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70836.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF821 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48296P338063  gw1.II.3086.1  1     
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22617P158316  gw1.III.2715.1 8  AT5G52860   ABC transporter family protein 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24266P169857  gw1.VI.39.1  1  AT1G15370   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62746.1); contains InterPro domain Longin‐like; (InterPro:IPR011012) 
RT  RT1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25453P178167  gw1.X.4490.1  1  AT3G23400   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28385P198692  estExt_Genewise1_v1.C_1790021  1  AT3G63030   MBD4 (methyl‐CpG‐binding domain 4); DNA binding 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS00653P004571  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0778  1  AT1G06690   aldo/keto reductase family protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS05301P037106  eugene3.00011584  7  AT1G32500   ATNAP6 (NON‐INTRINSIC ABC PROTEIN 6); protein binding 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS08597P060177  eugene3.00090927  2  AT1G70280   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS09063P063435  eugene3.00101699  10  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11683P081776  eugene3.00180073  8  AT3G25270   nucleic acid binding 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42460P297219  eugene3.00190618  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30123P210858  eugene3.00860168  5  AT1G31810   actin binding 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30810P215666  eugene3.01530010  2  AT5G55580   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31878P223141  eugene3.08480004  6  AT5G14890   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32051P224355  eugene3.106630001  6  AT5G67570   EMB1408 (EMBRYO DEFECTIVE 1408) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  6  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32279P225949  eugene3.12500005  12     
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  3     
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  14  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33103P231720  eugene3.196030001  4  AT5G25265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44302.1) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  12  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33272P232903  eugene3.21360001  3     
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33366P233562  eugene3.22900002  7  ATCG01040   hypothetical protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33544P234808  eugene3.27510003  4  AT5G61880   signaling molecule‐related 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33670P235687  eugene3.29480004  4  AT5G23270   STP11 (SUGAR TRANSPORTER 11); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33747P236226  eugene3.30710001  1  AT1G24340   EMB2421 (EMBRYO DEFECTIVE 2421); monooxygenase 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33901P237303  eugene3.32810001  12  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33975P237824  eugene3.33840001  6  AT1G79930   HSP91 (Heat shock protein 91) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34379P240653  eugene3.67000001  9     
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53020P371128  fgenesh1_pg.C_LG_VII000651  5     
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50778P355439  fgenesh1_pg.C_scaffold_4845000001  5     
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55155P386074  fgenesh1_pg.C_scaffold_717000001  5     
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14089P098623  fgenesh4_pg.C_LG_IX001330 4  AT2G32990   ATGH9B8 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B8); hydrolase 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16285P113990  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001235  8  AT1G75160   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G05840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF620 (InterPro:IPR006873) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16455P115179  fgenesh4_pg.C_LG_XV000142  7  AT1G74580   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34668P242675  fgenesh4_pg.C_scaffold_10315000001  6  AT2G20110   tesmin/TSO1‐like CXC domain‐containing protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  3  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35952P251664  fgenesh4_pg.C_scaffold_20108000001  4  AT5G53970   aminotransferase 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44934P314538  fgenesh4_pg.C_scaffold_20990000001  4     
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36133P252926  fgenesh4_pg.C_scaffold_21787000001  3  AT4G11010   NDPK3 (NUCLEOSIDE DIPHOSPHATE KINASE 3); ATP binding / nucleoside diphosphate kinase 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36265P253855  fgenesh4_pg.C_scaffold_2482000001  2  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36329P254300  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000014  1  AT1G16770   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41707.1) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36386P254700  fgenesh4_pg.C_scaffold_281000003  1  AT2G34400   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36403P254818  fgenesh4_pg.C_scaffold_2847000001  4  AT4G39330   mannitol dehydrogenase 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36413P254890  fgenesh4_pg.C_scaffold_2883000002  7  AT3G10220   tubulin folding cofactor B 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36586P256099  fgenesh4_pg.C_scaffold_3322000001  5  AT5G62790   DXR 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36932P258521  fgenesh4_pg.C_scaffold_484000004  5  AT3G53540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G28760.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G28760.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18092.1); contains domain 
PHOSPHATIDYLINOSITOL N‐ACETYLGLUCOSAMINYLTRANSFERASE SUBUNIT P (DOWN SYNDROME CRITICAL REGION PROTEIN 5)‐RELATED (PTHR21726) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36996P258968  fgenesh4_pg.C_scaffold_5441000001  2  AT5G43740   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45695P319863  fgenesh4_pg.C_scaffold_740000001  5     
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17063P119439  fgenesh4_pm.C_LG_I000538 16  AT1G79890   helicase‐related 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18863P132041  grail3.0010022201  2  AT2G03390   uvrB/uvrC motif‐containing protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20491P143434  grail3.0072002401  5  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  1  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  13  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38728P271092  grail3.3192000301  2     
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40117P280818  gw1.20853.2.12  AT3G48000   ALDH2B4 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40140P280980  gw1.21155.4.11  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47056P329387  gw1.212.29.1  3  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40272P281904  gw1.250.5.1  4  AT3G15700   disease resistance protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47202P330412  gw1.2585.1.1  9     
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47311P331177  gw1.3116.1.1  7     
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20989P146920  gw1.I.134.1  1  AT3G15890   protein kinase family protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21739P152173  gw1.I.882.1  1  AT1G07220   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G23850.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70836.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF821 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48296P338063  gw1.II.3086.1  1     
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22617P158316  gw1.III.2715.1 10  AT5G52860   ABC transporter family protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23256P162790  gw1.IX.288.1  1  AT3G52740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G44450.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70571.1) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23260P162816  gw1.IX.29.1  1  AT2G27900   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ50820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16731.1); similar to hypothetical protein [Ipomoea trifida] (GB:AAS79598.1); contains domain PTHR13258 (PTHR13258) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24266P169857  gw1.VI.39.1  1  AT1G15370   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62746.1); contains InterPro domain Longin‐like; (InterPro:IPR011012) 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25453P178167  gw1.X.4490.1  1  AT3G23400   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26813P187690  gw1.XIV.352.1 1  AT1G03020   glutaredoxin family protein 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27289P191017  gw1.XV.2316.1  2  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
RT  RT1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27856P194987  gw1.XVII.617.1  3  AT1G13460   serine/threonine protein phosphatase 2A (PP2A) regulatory subunit B' 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28385P198692  estExt_Genewise1_v1.C_1790021  1  AT3G63030   MBD4 (methyl‐CpG‐binding domain 4); DNA binding 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS00653P004571  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0778  1  AT1G06690   aldo/keto reductase family protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS05301P037106  eugene3.00011584  7  AT1G32500   ATNAP6 (NON‐INTRINSIC ABC PROTEIN 6); protein binding 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS07488P052411  eugene3.00061325  2  AT4G28080   binding 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS08597P060177  eugene3.00090927  2  AT1G70280   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS09063P063435  eugene3.00101699  10  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11683P081776  eugene3.00180073  8  AT3G25270   nucleic acid binding 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42460P297219  eugene3.00190618  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 



RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29599P207191  eugene3.00400298  11  AT3G51480   ATGLR3.6 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30123P210858  eugene3.00860168  6  AT1G31810   actin binding 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30810P215666  eugene3.01530010  3  AT5G55580   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51116P357801  eugene3.01570019  3     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31878P223141  eugene3.08480004  6  AT5G14890   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32051P224355  eugene3.106630001  6  AT5G67570   EMB1408 (EMBRYO DEFECTIVE 1408) 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  6  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32279P225949  eugene3.12500005  10     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  3     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  14  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33103P231720  eugene3.196030001  5  AT5G25265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44302.1) 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  13  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33272P232903  eugene3.21360001  3     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33366P233562  eugene3.22900002  7  ATCG01040   hypothetical protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33544P234808  eugene3.27510003  4  AT5G61880   signaling molecule‐related 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33670P235687  eugene3.29480004  5  AT5G23270   STP11 (SUGAR TRANSPORTER 11); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33747P236226  eugene3.30710001  1  AT1G24340   EMB2421 (EMBRYO DEFECTIVE 2421); monooxygenase 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33901P237303  eugene3.32810001  11  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33975P237824  eugene3.33840001  7  AT1G79930   HSP91 (Heat shock protein 91) 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34220P239535  eugene3.51930001  1  AT3G06460   GNS1/SUR4 membrane family protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53020P371128  fgenesh1_pg.C_LG_VII000651  6     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52599P368185  fgenesh1_pg.C_LG_XI000542 3     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50998P356976  fgenesh1_pg.C_scaffold_173000013  1     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50778P355439  fgenesh1_pg.C_scaffold_4845000001  6     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55155P386074  fgenesh1_pg.C_scaffold_717000001  5     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13086P091596  fgenesh4_pg.C_LG_II001535  4  AT4G01200   C2 domain‐containing protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14089P098623  fgenesh4_pg.C_LG_IX001330 5  AT2G32990   ATGH9B8 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B8); hydrolase 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16285P113990  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001235  8  AT1G75160   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G05840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF620 (InterPro:IPR006873) 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16708P116953  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000900  1  AT5G03420   dentin sialophosphoprotein‐related 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  2     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  4  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35772P250404  fgenesh4_pg.C_scaffold_18706000001  7  AT5G09970   CYP78A7 (cytochrome P450 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35952P251664  fgenesh4_pg.C_scaffold_20108000001  4  AT5G53970   aminotransferase 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44934P314538  fgenesh4_pg.C_scaffold_20990000001  5     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36133P252926  fgenesh4_pg.C_scaffold_21787000001  3  AT4G11010   NDPK3 (NUCLEOSIDE DIPHOSPHATE KINASE 3); ATP binding / nucleoside diphosphate kinase 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36265P253855  fgenesh4_pg.C_scaffold_2482000001  2  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36329P254300  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000014  1  AT1G16770   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41707.1) 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36386P254700  fgenesh4_pg.C_scaffold_281000003  1  AT2G34400   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36403P254818  fgenesh4_pg.C_scaffold_2847000001  4  AT4G39330   mannitol dehydrogenase 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36413P254890  fgenesh4_pg.C_scaffold_2883000002  5  AT3G10220   tubulin folding cofactor B 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36586P256099  fgenesh4_pg.C_scaffold_3322000001  6  AT5G62790   DXR 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36932P258521  fgenesh4_pg.C_scaffold_484000004  6  AT3G53540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G28760.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G28760.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18092.1); contains domain 
PHOSPHATIDYLINOSITOL N‐ACETYLGLUCOSAMINYLTRANSFERASE SUBUNIT P (DOWN SYNDROME CRITICAL REGION PROTEIN 5)‐RELATED (PTHR21726) 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36996P258968  fgenesh4_pg.C_scaffold_5441000001  2  AT5G43740   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45695P319863  fgenesh4_pg.C_scaffold_740000001  6     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17063P119439  fgenesh4_pm.C_LG_I000538 14  AT1G79890   helicase‐related 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18863P132041  grail3.0010022201  2  AT2G03390   uvrB/uvrC motif‐containing protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20491P143434  grail3.0072002401  6  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  1  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  15  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38728P271092  grail3.3192000301  2     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40117P280818  gw1.20853.2.12  AT3G48000   ALDH2B4 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40140P280980  gw1.21155.4.11  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47056P329387  gw1.212.29.1  3  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40272P281904  gw1.250.5.1  6  AT3G15700   disease resistance protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47202P330412  gw1.2585.1.1  7     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47311P331177  gw1.3116.1.1  7     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20989P146920  gw1.I.134.1  1  AT3G15890   protein kinase family protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21739P152173  gw1.I.882.1  1  AT1G07220   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G23850.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70836.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF821 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48296P338063  gw1.II.3086.1  1     
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22617P158316  gw1.III.2715.1 11  AT5G52860   ABC transporter family protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23256P162790  gw1.IX.288.1  1  AT3G52740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G44450.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70571.1) 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23260P162816  gw1.IX.29.1  1  AT2G27900   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ50820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16731.1); similar to hypothetical protein [Ipomoea trifida] (GB:AAS79598.1); contains domain PTHR13258 (PTHR13258) 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25453P178167  gw1.X.4490.1  2  AT3G23400   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26813P187690  gw1.XIV.352.1 1  AT1G03020   glutaredoxin family protein 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27289P191017  gw1.XV.2316.1  2  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
RT  RT1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27856P194987  gw1.XVII.617.1  3  AT1G13460   serine/threonine protein phosphatase 2A (PP2A) regulatory subunit B' 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28385P198692  estExt_Genewise1_v1.C_1790021  1  AT3G63030   MBD4 (methyl‐CpG‐binding domain 4); DNA binding 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS00653P004571  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0778  1  AT1G06690   aldo/keto reductase family protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS05301P037106  eugene3.00011584  7  AT1G32500   ATNAP6 (NON‐INTRINSIC ABC PROTEIN 6); protein binding 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS07488P052411  eugene3.00061325  2  AT4G28080   binding 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS07812P054681  eugene3.00070619  8  AT4G36220   FAH1 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS08597P060177  eugene3.00090927  2  AT1G70280   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS09063P063435  eugene3.00101699  10  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11683P081776  eugene3.00180073  8  AT3G25270   nucleic acid binding 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42460P297219  eugene3.00190618  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29599P207191  eugene3.00400298  11  AT3G51480   ATGLR3.6 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30123P210858  eugene3.00860168  6  AT1G31810   actin binding 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30810P215666  eugene3.01530010  3  AT5G55580   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51116P357801  eugene3.01570019  3     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31217P218514  eugene3.02120011  1     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31878P223141  eugene3.08480004  5  AT5G14890   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32051P224355  eugene3.106630001  7  AT5G67570   EMB1408 (EMBRYO DEFECTIVE 1408) 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  6  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32279P225949  eugene3.12500005  10     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  3     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  13  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33103P231720  eugene3.196030001  6  AT5G25265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44302.1) 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  13  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33272P232903  eugene3.21360001  3     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33366P233562  eugene3.22900002  7  ATCG01040   hypothetical protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33544P234808  eugene3.27510003  5  AT5G61880   signaling molecule‐related 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33670P235687  eugene3.29480004  5  AT5G23270   STP11 (SUGAR TRANSPORTER 11); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33747P236226  eugene3.30710001  1  AT1G24340   EMB2421 (EMBRYO DEFECTIVE 2421); monooxygenase 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33901P237303  eugene3.32810001  10  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33975P237824  eugene3.33840001  8  AT1G79930   HSP91 (Heat shock protein 91) 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34220P239535  eugene3.51930001  1  AT3G06460   GNS1/SUR4 membrane family protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53020P371128  fgenesh1_pg.C_LG_VII000651  5     



RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52599P368185  fgenesh1_pg.C_LG_XI000542 3     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50998P356976  fgenesh1_pg.C_scaffold_173000013  1     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50778P355439  fgenesh1_pg.C_scaffold_4845000001  6     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55155P386074  fgenesh1_pg.C_scaffold_717000001  5     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13086P091596  fgenesh4_pg.C_LG_II001535  4  AT4G01200   C2 domain‐containing protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14089P098623  fgenesh4_pg.C_LG_IX001330 5  AT2G32990   ATGH9B8 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B8); hydrolase 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14656P102587  fgenesh4_pg.C_LG_VI001433 6  AT2G37310   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16285P113990  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001235  8  AT1G75160   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G05840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF620 (InterPro:IPR006873) 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16708P116953  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000900  2  AT5G03420   dentin sialophosphoprotein‐related 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  2     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  4  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35772P250404  fgenesh4_pg.C_scaffold_18706000001  8  AT5G09970   CYP78A7 (cytochrome P450 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35952P251664  fgenesh4_pg.C_scaffold_20108000001  4  AT5G53970   aminotransferase 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44934P314538  fgenesh4_pg.C_scaffold_20990000001  5     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36103P252716  fgenesh4_pg.C_scaffold_2157000001  1     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36119P252830  fgenesh4_pg.C_scaffold_2166000001  2  AT1G05920   DNA binding 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36265P253855  fgenesh4_pg.C_scaffold_2482000001  2  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36329P254300  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000014  1  AT1G16770   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41707.1) 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36386P254700  fgenesh4_pg.C_scaffold_281000003  2  AT2G34400   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36403P254818  fgenesh4_pg.C_scaffold_2847000001  4  AT4G39330   mannitol dehydrogenase 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36413P254890  fgenesh4_pg.C_scaffold_2883000002  6  AT3G10220   tubulin folding cofactor B 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36586P256099  fgenesh4_pg.C_scaffold_3322000001  7  AT5G62790   DXR 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36932P258521  fgenesh4_pg.C_scaffold_484000004  7  AT3G53540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G28760.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G28760.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18092.1); contains domain 
PHOSPHATIDYLINOSITOL N‐ACETYLGLUCOSAMINYLTRANSFERASE SUBUNIT P (DOWN SYNDROME CRITICAL REGION PROTEIN 5)‐RELATED (PTHR21726) 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36996P258968  fgenesh4_pg.C_scaffold_5441000001  4  AT5G43740   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45591P319133  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000136  1  AT2G44930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G28580.1); similar to At1g67150‐like protein [Arabidopsis lyrata] (GB:ABY59108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45695P319863  fgenesh4_pg.C_scaffold_740000001  7     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37359P261508  fgenesh4_pg.C_scaffold_762000003  4  AT4G08250   scarecrow transcription factor family protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37388P261716  fgenesh4_pg.C_scaffold_7767000001  8  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17063P119439  fgenesh4_pm.C_LG_I000538 14  AT1G79890   helicase‐related 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18863P132041  grail3.0010022201  2  AT2G03390   uvrB/uvrC motif‐containing protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20491P143434  grail3.0072002401  6  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  1  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54082P378564  grail3.0401000401  2     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  15  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38728P271092  grail3.3192000301  2     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39776P278431  gw1.16683.5.12  AT3G10270   DNA topoisomerase 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40117P280818  gw1.20853.2.13  AT3G48000   ALDH2B4 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40140P280980  gw1.21155.4.12  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47056P329387  gw1.212.29.1  5  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40272P281904  gw1.250.5.1  7  AT3G15700   disease resistance protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47202P330412  gw1.2585.1.1  8     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47311P331177  gw1.3116.1.1  7     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20989P146920  gw1.I.134.1  2  AT3G15890   protein kinase family protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48296P338063  gw1.II.3086.1  1     
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22617P158316  gw1.III.2715.1 11  AT5G52860   ABC transporter family protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23256P162790  gw1.IX.288.1  2  AT3G52740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G44450.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70571.1) 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23260P162816  gw1.IX.29.1  2  AT2G27900   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ50820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16731.1); similar to hypothetical protein [Ipomoea trifida] (GB:AAS79598.1); contains domain PTHR13258 (PTHR13258) 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25453P178167  gw1.X.4490.1  2  AT3G23400   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26813P187690  gw1.XIV.352.1 1  AT1G03020   glutaredoxin family protein 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27289P191017  gw1.XV.2316.1  3  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
RT  RT1400  1400  14  2  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27856P194987  gw1.XVII.617.1  5  AT1G13460   serine/threonine protein phosphatase 2A (PP2A) regulatory subunit B' 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28385P198692  estExt_Genewise1_v1.C_1790021  1  AT3G63030   MBD4 (methyl‐CpG‐binding domain 4); DNA binding 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS00653P004571  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0778  1  AT1G06690   aldo/keto reductase family protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS05301P037106  eugene3.00011584  8  AT1G32500   ATNAP6 (NON‐INTRINSIC ABC PROTEIN 6); protein binding 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS07488P052411  eugene3.00061325  2  AT4G28080   binding 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS07812P054681  eugene3.00070619  9  AT4G36220   FAH1 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS08597P060177  eugene3.00090927  2  AT1G70280   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS09063P063435  eugene3.00101699  10  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11683P081776  eugene3.00180073  8  AT3G25270   nucleic acid binding 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42460P297219  eugene3.00190618  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29599P207191  eugene3.00400298  11  AT3G51480   ATGLR3.6 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30123P210858  eugene3.00860168  6  AT1G31810   actin binding 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30810P215666  eugene3.01530010  4  AT5G55580   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51116P357801  eugene3.01570019  3     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31217P218514  eugene3.02120011  2     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42810P299665  eugene3.04060001  9     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31878P223141  eugene3.08480004  5  AT5G14890   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32051P224355  eugene3.106630001  6  AT5G67570   EMB1408 (EMBRYO DEFECTIVE 1408) 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  6  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32279P225949  eugene3.12500005  10     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  5     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  13  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33103P231720  eugene3.196030001  7  AT5G25265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44302.1) 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54497P381467  eugene3.196220001  8     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  13  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33272P232903  eugene3.21360001  3     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33366P233562  eugene3.22900002  7  ATCG01040   hypothetical protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33544P234808  eugene3.27510003  4  AT5G61880   signaling molecule‐related 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33670P235687  eugene3.29480004  5  AT5G23270   STP11 (SUGAR TRANSPORTER 11); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33747P236226  eugene3.30710001  1  AT1G24340   EMB2421 (EMBRYO DEFECTIVE 2421); monooxygenase 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33901P237303  eugene3.32810001  10  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33975P237824  eugene3.33840001  9  AT1G79930   HSP91 (Heat shock protein 91) 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34220P239535  eugene3.51930001  1  AT3G06460   GNS1/SUR4 membrane family protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53020P371128  fgenesh1_pg.C_LG_VII000651  5     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52599P368185  fgenesh1_pg.C_LG_XI000542 5     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50998P356976  fgenesh1_pg.C_scaffold_173000013  1     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50778P355439  fgenesh1_pg.C_scaffold_4845000001  6     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55155P386074  fgenesh1_pg.C_scaffold_717000001  5     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13086P091596  fgenesh4_pg.C_LG_II001535  4  AT4G01200   C2 domain‐containing protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14089P098623  fgenesh4_pg.C_LG_IX001330 5  AT2G32990   ATGH9B8 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B8); hydrolase 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14656P102587  fgenesh4_pg.C_LG_VI001433 7  AT2G37310   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16285P113990  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001235  8  AT1G75160   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G05840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF620 (InterPro:IPR006873) 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16708P116953  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000900  1  AT5G03420   dentin sialophosphoprotein‐related 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  2     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35220P246539  fgenesh4_pg.C_scaffold_1452000001  5  AT2G44460   glycosyl hydrolase family 1 protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  5  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35772P250404  fgenesh4_pg.C_scaffold_18706000001  9  AT5G09970   CYP78A7 (cytochrome P450 



RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35952P251664  fgenesh4_pg.C_scaffold_20108000001  4  AT5G53970   aminotransferase 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44934P314538  fgenesh4_pg.C_scaffold_20990000001  7     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36119P252830  fgenesh4_pg.C_scaffold_2166000001  2  AT1G05920   DNA binding 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36265P253855  fgenesh4_pg.C_scaffold_2482000001  2  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36317P254215  fgenesh4_pg.C_scaffold_2653000001  2  AT5G60530   late embryogenesis abundant protein‐related / LEA protein‐related 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36329P254300  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000014  1  AT1G16770   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41707.1) 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36386P254700  fgenesh4_pg.C_scaffold_281000003  2  AT2G34400   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36403P254818  fgenesh4_pg.C_scaffold_2847000001  4  AT4G39330   mannitol dehydrogenase 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36413P254890  fgenesh4_pg.C_scaffold_2883000002  5  AT3G10220   tubulin folding cofactor B 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36586P256099  fgenesh4_pg.C_scaffold_3322000001  8  AT5G62790   DXR 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36932P258521  fgenesh4_pg.C_scaffold_484000004  7  AT3G53540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G28760.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G28760.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18092.1); contains domain 
PHOSPHATIDYLINOSITOL N‐ACETYLGLUCOSAMINYLTRANSFERASE SUBUNIT P (DOWN SYNDROME CRITICAL REGION PROTEIN 5)‐RELATED (PTHR21726) 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36996P258968  fgenesh4_pg.C_scaffold_5441000001  6  AT5G43740   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45591P319133  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000136  1  AT2G44930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G28580.1); similar to At1g67150‐like protein [Arabidopsis lyrata] (GB:ABY59108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45695P319863  fgenesh4_pg.C_scaffold_740000001  9     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37359P261508  fgenesh4_pg.C_scaffold_762000003  5  AT4G08250   scarecrow transcription factor family protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17063P119439  fgenesh4_pm.C_LG_I000538 14  AT1G79890   helicase‐related 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18863P132041  grail3.0010022201  2  AT2G03390   uvrB/uvrC motif‐containing protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20491P143434  grail3.0072002401  6  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  1  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54082P378564  grail3.0401000401  2     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  15  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38728P271092  grail3.3192000301  2     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38744P271207  grail3.3309000101  3     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39776P278431  gw1.16683.5.13  AT3G10270   DNA topoisomerase 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40117P280818  gw1.20853.2.12  AT3G48000   ALDH2B4 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40140P280980  gw1.21155.4.13  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47056P329387  gw1.212.29.1  8  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40272P281904  gw1.250.5.1  9  AT3G15700   disease resistance protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47202P330412  gw1.2585.1.1  7     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47311P331177  gw1.3116.1.1  7     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47585P333090  gw1.523.1.1  1     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20989P146920  gw1.I.134.1  2  AT3G15890   protein kinase family protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48296P338063  gw1.II.3086.1  1     
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22617P158316  gw1.III.2715.1 11  AT5G52860   ABC transporter family protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23256P162790  gw1.IX.288.1  2  AT3G52740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G44450.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70571.1) 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23260P162816  gw1.IX.29.1  1  AT2G27900   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ50820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16731.1); similar to hypothetical protein [Ipomoea trifida] (GB:AAS79598.1); contains domain PTHR13258 (PTHR13258) 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25453P178167  gw1.X.4490.1  2  AT3G23400   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25469P178281  gw1.X.4645.1  4  AT1G10580   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26813P187690  gw1.XIV.352.1 1  AT1G03020   glutaredoxin family protein 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27289P191017  gw1.XV.2316.1  4  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
RT  RT1401  1401  14  2  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27856P194987  gw1.XVII.617.1  6  AT1G13460   serine/threonine protein phosphatase 2A (PP2A) regulatory subunit B' 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28385P198692  estExt_Genewise1_v1.C_1790021  1  AT3G63030   MBD4 (methyl‐CpG‐binding domain 4); DNA binding 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS00653P004571  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0778  1  AT1G06690   aldo/keto reductase family protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS05301P037106  eugene3.00011584  8  AT1G32500   ATNAP6 (NON‐INTRINSIC ABC PROTEIN 6); protein binding 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS07812P054681  eugene3.00070619  7  AT4G36220   FAH1 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS08597P060177  eugene3.00090927  1  AT1G70280   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS09063P063435  eugene3.00101699  9  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11683P081776  eugene3.00180073  6  AT3G25270   nucleic acid binding 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42460P297219  eugene3.00190618  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29599P207191  eugene3.00400298  10  AT3G51480   ATGLR3.6 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30123P210858  eugene3.00860168  5  AT1G31810   actin binding 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30810P215666  eugene3.01530010  4  AT5G55580   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51116P357801  eugene3.01570019  2     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31217P218514  eugene3.02120011  2     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42810P299665  eugene3.04060001  10     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31878P223141  eugene3.08480004  5  AT5G14890   NHL repeat‐containing protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54112P378776  eugene3.08530006  3     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  6  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32279P225949  eugene3.12500005  8     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  4     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33103P231720  eugene3.196030001  7  AT5G25265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44302.1) 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54497P381467  eugene3.196220001  8     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  11  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33272P232903  eugene3.21360001  3     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33366P233562  eugene3.22900002  7  ATCG01040   hypothetical protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33544P234808  eugene3.27510003  2  AT5G61880   signaling molecule‐related 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33670P235687  eugene3.29480004  5  AT5G23270   STP11 (SUGAR TRANSPORTER 11); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33901P237303  eugene3.32810001  9  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33975P237824  eugene3.33840001  9  AT1G79930   HSP91 (Heat shock protein 91) 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53020P371128  fgenesh1_pg.C_LG_VII000651  4     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52599P368185  fgenesh1_pg.C_LG_XI000542 5     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50998P356976  fgenesh1_pg.C_scaffold_173000013  1     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50778P355439  fgenesh1_pg.C_scaffold_4845000001  5     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51462P360223  fgenesh1_pm.C_scaffold_77000023  7     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13086P091596  fgenesh4_pg.C_LG_II001535  3  AT4G01200   C2 domain‐containing protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14089P098623  fgenesh4_pg.C_LG_IX001330 4  AT2G32990   ATGH9B8 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B8); hydrolase 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14656P102587  fgenesh4_pg.C_LG_VI001433 7  AT2G37310   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16285P113990  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001235  7  AT1G75160   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G05840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF620 (InterPro:IPR006873) 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16708P116953  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000900  1  AT5G03420   dentin sialophosphoprotein‐related 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  2     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35220P246539  fgenesh4_pg.C_scaffold_1452000001  5  AT2G44460   glycosyl hydrolase family 1 protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  5  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35772P250404  fgenesh4_pg.C_scaffold_18706000001  9  AT5G09970   CYP78A7 (cytochrome P450 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35952P251664  fgenesh4_pg.C_scaffold_20108000001  4  AT5G53970   aminotransferase 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44934P314538  fgenesh4_pg.C_scaffold_20990000001  7     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36119P252830  fgenesh4_pg.C_scaffold_2166000001  2  AT1G05920   DNA binding 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36265P253855  fgenesh4_pg.C_scaffold_2482000001  2  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36317P254215  fgenesh4_pg.C_scaffold_2653000001  2  AT5G60530   late embryogenesis abundant protein‐related / LEA protein‐related 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36329P254300  fgenesh4_pg.C_scaffold_269000014  1  AT1G16770   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41707.1) 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36386P254700  fgenesh4_pg.C_scaffold_281000003  2  AT2G34400   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36403P254818  fgenesh4_pg.C_scaffold_2847000001  3  AT4G39330   mannitol dehydrogenase 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36413P254890  fgenesh4_pg.C_scaffold_2883000002  4  AT3G10220   tubulin folding cofactor B 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36586P256099  fgenesh4_pg.C_scaffold_3322000001  8  AT5G62790   DXR 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36932P258521  fgenesh4_pg.C_scaffold_484000004  7  AT3G53540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G28760.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G28760.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18092.1); contains domain 
PHOSPHATIDYLINOSITOL N‐ACETYLGLUCOSAMINYLTRANSFERASE SUBUNIT P (DOWN SYNDROME CRITICAL REGION PROTEIN 5)‐RELATED (PTHR21726) 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36996P258968  fgenesh4_pg.C_scaffold_5441000001  7  AT5G43740   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45591P319133  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000136  1  AT2G44930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G28580.1); similar to At1g67150‐like protein [Arabidopsis lyrata] (GB:ABY59108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 



RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45695P319863  fgenesh4_pg.C_scaffold_740000001  9     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37359P261508  fgenesh4_pg.C_scaffold_762000003  5  AT4G08250   scarecrow transcription factor family protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17063P119439  fgenesh4_pm.C_LG_I000538 12  AT1G79890   helicase‐related 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18863P132041  grail3.0010022201  1  AT2G03390   uvrB/uvrC motif‐containing protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20491P143434  grail3.0072002401  6  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  1  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54082P378564  grail3.0401000401  2     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  13  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38728P271092  grail3.3192000301  2     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38744P271207  grail3.3309000101  3     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39776P278431  gw1.16683.5.13  AT3G10270   DNA topoisomerase 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40117P280818  gw1.20853.2.11  AT3G48000   ALDH2B4 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40140P280980  gw1.21155.4.13  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47056P329387  gw1.212.29.1  7  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47311P331177  gw1.3116.1.1  7     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20989P146920  gw1.I.134.1  2  AT3G15890   protein kinase family protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48296P338063  gw1.II.3086.1  1     
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22617P158316  gw1.III.2715.1 10  AT5G52860   ABC transporter family protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25453P178167  gw1.X.4490.1  2  AT3G23400   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25469P178281  gw1.X.4645.1  4  AT1G10580   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26813P187690  gw1.XIV.352.1 1  AT1G03020   glutaredoxin family protein 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27289P191017  gw1.XV.2316.1  4  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
RT  RT1402  1402  14  2  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27856P194987  gw1.XVII.617.1  6  AT1G13460   serine/threonine protein phosphatase 2A (PP2A) regulatory subunit B' 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28385P198692  estExt_Genewise1_v1.C_1790021  1  AT3G63030   MBD4 (methyl‐CpG‐binding domain 4); DNA binding 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS09063P063435  eugene3.00101699  8  AT5G24000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G52540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74772.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF819 (InterPro:IPR008537) 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11683P081776  eugene3.00180073  4  AT3G25270   nucleic acid binding 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42460P297219  eugene3.00190618  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30123P210858  eugene3.00860168  4  AT1G31810   actin binding 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30810P215666  eugene3.01530010  4  AT5G55580   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42810P299665  eugene3.04060001  10     
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32072P224504  eugene3.108210001  3  AT4G11090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G23790.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70903.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54325P380266  eugene3.137960001  5     
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33103P231720  eugene3.196030001  6  AT5G25265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44302.1) 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54497P381467  eugene3.196220001  8     
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33230P232608  eugene3.208780002  7  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33366P233562  eugene3.22900002  4  ATCG01040   hypothetical protein 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33670P235687  eugene3.29480004  4  AT5G23270   STP11 (SUGAR TRANSPORTER 11); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33901P237303  eugene3.32810001  5  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33975P237824  eugene3.33840001  8  AT1G79930   HSP91 (Heat shock protein 91) 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52599P368185  fgenesh1_pg.C_LG_XI000542 6     
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50778P355439  fgenesh1_pg.C_scaffold_4845000001  5     
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51462P360223  fgenesh1_pm.C_scaffold_77000023  8     
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13086P091596  fgenesh4_pg.C_LG_II001535  3  AT4G01200   C2 domain‐containing protein 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14089P098623  fgenesh4_pg.C_LG_IX001330 4  AT2G32990   ATGH9B8 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B8); hydrolase 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14656P102587  fgenesh4_pg.C_LG_VI001433 6  AT2G37310   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16285P113990  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001235  5  AT1G75160   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G05840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF620 (InterPro:IPR006873) 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35101P245702  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000001  2     
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35220P246539  fgenesh4_pg.C_scaffold_1452000001  5  AT2G44460   glycosyl hydrolase family 1 protein 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35629P249399  fgenesh4_pg.C_scaffold_17334000001  6  AT5G08120   MBP2C; protein binding 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35772P250404  fgenesh4_pg.C_scaffold_18706000001  9  AT5G09970   CYP78A7 (cytochrome P450 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35952P251664  fgenesh4_pg.C_scaffold_20108000001  2  AT5G53970   aminotransferase 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44934P314538  fgenesh4_pg.C_scaffold_20990000001  8     
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36119P252830  fgenesh4_pg.C_scaffold_2166000001  2  AT1G05920   DNA binding 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36317P254215  fgenesh4_pg.C_scaffold_2653000001  2  AT5G60530   late embryogenesis abundant protein‐related / LEA protein‐related 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36386P254700  fgenesh4_pg.C_scaffold_281000003  2  AT2G34400   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36403P254818  fgenesh4_pg.C_scaffold_2847000001  2  AT4G39330   mannitol dehydrogenase 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36586P256099  fgenesh4_pg.C_scaffold_3322000001  8  AT5G62790   DXR 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36932P258521  fgenesh4_pg.C_scaffold_484000004  7  AT3G53540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G28760.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G28760.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18092.1); contains domain 
PHOSPHATIDYLINOSITOL N‐ACETYLGLUCOSAMINYLTRANSFERASE SUBUNIT P (DOWN SYNDROME CRITICAL REGION PROTEIN 5)‐RELATED (PTHR21726) 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36996P258968  fgenesh4_pg.C_scaffold_5441000001  5  AT5G43740   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45591P319133  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000136  1  AT2G44930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G28580.1); similar to At1g67150‐like protein [Arabidopsis lyrata] (GB:ABY59108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45695P319863  fgenesh4_pg.C_scaffold_740000001  9     
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37359P261508  fgenesh4_pg.C_scaffold_762000003  5  AT4G08250   scarecrow transcription factor family protein 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45850P320945  fgenesh4_pg.C_scaffold_922000002  5     
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17063P119439  fgenesh4_pm.C_LG_I000538 8  AT1G79890   helicase‐related 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18863P132041  grail3.0010022201  1  AT2G03390   uvrB/uvrC motif‐containing protein 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20491P143434  grail3.0072002401  4  AT1G55040   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20669P144677  grail3.0092004601  1  AT4G28230   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41238.1) 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54082P378564  grail3.0401000401  1     
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39776P278431  gw1.16683.5.13  AT3G10270   DNA topoisomerase 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47056P329387  gw1.212.29.1  5  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47311P331177  gw1.3116.1.1  6     
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47469P332283  gw1.41.74.1  3     
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20989P146920  gw1.I.134.1  2  AT3G15890   protein kinase family protein 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48296P338063  gw1.II.3086.1  1     
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22617P158316  gw1.III.2715.1 7  AT5G52860   ABC transporter family protein 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25453P178167  gw1.X.4490.1  2  AT3G23400   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25469P178281  gw1.X.4645.1  4  AT1G10580   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27289P191017  gw1.XV.2316.1  4  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
RT  RT1403  1403  14  2  26.6561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27856P194987  gw1.XVII.617.1  5  AT1G13460   serine/threonine protein phosphatase 2A (PP2A) regulatory subunit B' 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS00724P005065  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4971  7  AT1G22160   senescence‐associated protein‐related 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS41978P293843  eugene3.00011401  20     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS05678P039740  eugene3.00020593  1  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS06059P042410  eugene3.00030177  1  AT1G73020   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45737.1); similar to hypothetical protein OsI_003390 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY75543.1); similar to Os01g0706700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001044018.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF590 (InterPro:IPR007632) 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS06570P045987  eugene3.00040535  23  AT5G41950   binding 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS07446P052120  eugene3.00061162  1  AT3G11940   ATRPS5A 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS07495P052462  eugene3.00061353  6  AT4G30410   transcription factor 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  4  AT1G67670   unknown protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS09598P067184  eugene3.00120123  18  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS09995P069963  eugene3.00130087  10  AT2G47430   CKI1 (CYTOKININ‐INDEPENDENT 1); protein histidine kinase/ two‐component response regulator 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10390P072727  eugene3.00131254  7  AT5G58375   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14602.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21327.1); contains domain PTHR12133 (PTHR12133) 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10732P075118  eugene3.00141169  7  AT1G06980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21365.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59819.1) 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10780P075458  eugene3.00141417  12  AT5G43960   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS51579P361043  eugene3.00410198  4     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  4     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS31224P218566  eugene3.02150012  3  AT5G28919   similar to Expressed protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01345.1) 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32036P224251  eugene3.10580003  37  AT3G13080   MRP3 



RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32065P224452  eugene3.107840001  5  AT1G26270   phosphatidylinositol 3‐ and 4‐kinase family protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32183P225278  eugene3.117350001  34  AT4G04880   adenosine/AMP deaminase family protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS54265P379842  eugene3.117920001  6     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32220P225537  eugene3.120070002  3  AT5G41540   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32292P226040  eugene3.125970001  30  AT1G21680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21670.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN73514.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61906.1); similar to hypothetical protein OsJ_012725 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ29242.1); contains InterPro domain WD40‐like Beta Propeller (InterPro:IPR011659); contains InterPro domain Six‐bladed beta‐propeller 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  25  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32509P227560  eugene3.142740001  25  AT3G27325   catalytic/ hydrolase 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32977P230838  eugene3.182720001  12  AT4G18770   MYB98 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33311P233174  eugene3.219150001  12  AT1G66340   ETR 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33312P233184  eugene3.219410001  13  AT1G65410   ATNAP11 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33322P233248  eugene3.220810001  27  AT2G28670   disease resistance‐responsive family protein / fibroin‐related 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33373P233611  eugene3.23140001  3  AT2G30840   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33456P234191  eugene3.25270002  16  AT1G30490   PHV (PHAVOLUTA); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33584P235085  eugene3.28150001  15  AT1G68300   universal stress protein (USP) family protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33649P235543  eugene3.29210001  15     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33660P235618  eugene3.29340002  16  AT3G03980   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33920P237440  eugene3.33070002  32  AT1G45145   LIV1 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33924P237468  eugene3.33100003  23  AT5G52280   protein transport protein‐related 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33954P237675  eugene3.33530001  14  AT1G33980   UPF3 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33972P237802  eugene3.33760002  18  AT3G58140   phenylalanyl‐tRNA synthetase class IIc family protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34017P238116  eugene3.34810002  24  AT3G57410   VLN3 (VILLIN 3); actin binding 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34216P239512  eugene3.51620001  5  AT3G45780   JK224 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34301P240105  eugene3.59460001  30  AT5G10720   AHK5 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34382P240673  eugene3.67180001  18  AT3G52580   40S ribosomal protein S14 (RPS14C) 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS52233P365619  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000105  8     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS52210P365458  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000984  9     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  12     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS51514P360586  fgenesh1_pg.C_scaffold_66000036  20     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  32  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS43476P304328  fgenesh4_pg.C_LG_IX001475 1     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14594P102154  fgenesh4_pg.C_LG_VI001119 19  AT2G45120   zinc finger (C2H2 type) family protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14845P103914  fgenesh4_pg.C_LG_VII000634  2  AT4G39430   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN64414.1) 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS15184P106282  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001195  2  AT1G24610   SET domain‐containing protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS15313P107189  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001905  3  AT1G06840   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS16271P113896  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001101  24  AT5G63830   zinc finger (HIT type) family protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44032P308218  fgenesh4_pg.C_LG_XV000867  7     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44057P308396  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000596  7     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44184P309286  fgenesh4_pg.C_scaffold_1023000003  1     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34729P243102  fgenesh4_pg.C_scaffold_10990000001  20     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44448P311133  fgenesh4_pg.C_scaffold_137000077  6  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44507P311545  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000004  1     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35570P248990  fgenesh4_pg.C_scaffold_16891000001  29  AT5G10720   AHK5 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35620P249339  fgenesh4_pg.C_scaffold_17252000001  8  AT4G28800   transcription factor 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  15  AT5G25820   exostosin family protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35921P251443  fgenesh4_pg.C_scaffold_19917000001  7  AT1G67870   glycine‐rich protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS45436P318047  fgenesh4_pg.C_scaffold_461000001  20     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS37280P260957  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000157  4  AT3G06350   MEE32 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38427P268988  grail3.0797000201  3  AT5G25950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25960.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70607.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF239 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38701P270905  grail3.2866000101  38  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38705P270933  grail3.2895000301  1  AT5G05310   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41480.1); contains InterPro domain MFS general substrate transporter (InterPro:IPR016196) 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS55163P386133  grail3.7268000101  7     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38948P272635  gw1.11234.1.110  AT5G40880   WD‐40 repeat family protein / zfwd3 protein (ZFWD3) 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.15     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39473P276306  gw1.142.98.1  14  AT2G45180   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39993P279950  gw1.19313.2.117  AT3G22200   POP2 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40452P283164  gw1.2858.1.1  20  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40537P283758  gw1.2963.1.1  13  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40913P286391  gw1.4242.1.1  4  AT2G29360   tropinone reductase 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47615P333297  gw1.57.150.1  27     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS41119P287831  gw1.57.273.1  4  AT4G35990   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48202.1); contains domain PTHR13539 (PTHR13539) 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47916P335399  gw1.882.3.1  19  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47920P335429  gw1.8890.1.1  14     
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS21865P153052  gw1.II.1012.1  2  AT1G05510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G31985.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45247.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1264 (InterPro:IPR010686) 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS23971P167795  gw1.V.821.1  8  AT3G06080   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71110.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1589  1589  16  4  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS49053P343361  gw1.X.3780.1  27     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS00724P005065  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4971  7  AT1G22160   senescence‐associated protein‐related 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS41978P293843  eugene3.00011401  21     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS05667P039663  eugene3.00020547  3  AT2G42975   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69996.1) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS05678P039740  eugene3.00020593  1  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS06059P042410  eugene3.00030177  1  AT1G73020   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45737.1); similar to hypothetical protein OsI_003390 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY75543.1); similar to Os01g0706700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001044018.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF590 (InterPro:IPR007632) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS06570P045987  eugene3.00040535  26  AT5G41950   binding 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS06774P047413  eugene3.00050072  11  AT5G09250   KIWI; DNA binding / transcription coactivator 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS07446P052120  eugene3.00061162  1  AT3G11940   ATRPS5A 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS07495P052462  eugene3.00061353  8  AT4G30410   transcription factor 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  5  AT1G67670   unknown protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS09598P067184  eugene3.00120123  20  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS09995P069963  eugene3.00130087  11  AT2G47430   CKI1 (CYTOKININ‐INDEPENDENT 1); protein histidine kinase/ two‐component response regulator 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10390P072727  eugene3.00131254  8  AT5G58375   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14602.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21327.1); contains domain PTHR12133 (PTHR12133) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10732P075118  eugene3.00141169  7  AT1G06980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21365.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59819.1) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10780P075458  eugene3.00141417  13  AT5G43960   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS51579P361043  eugene3.00410198  4     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  4     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS31224P218566  eugene3.02150012  3  AT5G28919   similar to Expressed protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01345.1) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32036P224251  eugene3.10580003  39  AT3G13080   MRP3 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32065P224452  eugene3.107840001  6  AT1G26270   phosphatidylinositol 3‐ and 4‐kinase family protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32183P225278  eugene3.117350001  36  AT4G04880   adenosine/AMP deaminase family protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS54265P379842  eugene3.117920001  6     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32220P225537  eugene3.120070002  3  AT5G41540   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32270P225888  eugene3.124160001  33  AT3G59820   calcium‐binding mitochondrial protein‐related 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32292P226040  eugene3.125970001  31  AT1G21680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21670.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN73514.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61906.1); similar to hypothetical protein OsJ_012725 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ29242.1); contains InterPro domain WD40‐like Beta Propeller (InterPro:IPR011659); contains InterPro domain Six‐bladed beta‐propeller 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  27  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32509P227560  eugene3.142740001  28  AT3G27325   catalytic/ hydrolase 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32977P230838  eugene3.182720001  15  AT4G18770   MYB98 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33205P232434  eugene3.206240002  3  AT1G09980   similar to ZW18 [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G58350.1); similar to ZW18 [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G58350.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43398.1); similar to ZW18 protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33311P233174  eugene3.219150001  12  AT1G66340   ETR 



RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33312P233184  eugene3.219410001  13  AT1G65410   ATNAP11 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33322P233248  eugene3.220810001  30  AT2G28670   disease resistance‐responsive family protein / fibroin‐related 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33373P233611  eugene3.23140001  3  AT2G30840   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33456P234191  eugene3.25270002  16  AT1G30490   PHV (PHAVOLUTA); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33469P234282  eugene3.25690001  6  AT5G40610   glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase (NAD+) / GPDH 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33584P235085  eugene3.28150001  17  AT1G68300   universal stress protein (USP) family protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33649P235543  eugene3.29210001  15     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33660P235618  eugene3.29340002  17  AT3G03980   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33920P237440  eugene3.33070002  33  AT1G45145   LIV1 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33924P237468  eugene3.33100003  23  AT5G52280   protein transport protein‐related 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33954P237675  eugene3.33530001  16  AT1G33980   UPF3 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33958P237703  eugene3.33550002  3  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33972P237802  eugene3.33760002  22  AT3G58140   phenylalanyl‐tRNA synthetase class IIc family protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34017P238116  eugene3.34810002  26  AT3G57410   VLN3 (VILLIN 3); actin binding 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34216P239512  eugene3.51620001  5  AT3G45780   JK224 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34301P240105  eugene3.59460001  32  AT5G10720   AHK5 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34382P240673  eugene3.67180001  20  AT3G52580   40S ribosomal protein S14 (RPS14C) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS53013P371084  fgenesh1_pg.C_LG_VII000751  1     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS52233P365619  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000105  8     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS52210P365458  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000984  11     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  11     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS51514P360586  fgenesh1_pg.C_scaffold_66000036  21     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  33  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14435P101039  fgenesh4_pg.C_LG_VI000295 4  AT1G66120   acyl‐activating enzyme 11 (AAE11) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14594P102154  fgenesh4_pg.C_LG_VI001119 20  AT2G45120   zinc finger (C2H2 type) family protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14845P103914  fgenesh4_pg.C_LG_VII000634  2  AT4G39430   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN64414.1) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS15184P106282  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001195  2  AT1G24610   SET domain‐containing protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS15313P107189  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001905  3  AT1G06840   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS16271P113896  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001101  26  AT5G63830   zinc finger (HIT type) family protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44032P308218  fgenesh4_pg.C_LG_XV000867  8     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44057P308396  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000596  7     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44184P309286  fgenesh4_pg.C_scaffold_1023000003  3     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34729P243102  fgenesh4_pg.C_scaffold_10990000001  21     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44448P311133  fgenesh4_pg.C_scaffold_137000077  9  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44507P311545  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000004  1     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35570P248990  fgenesh4_pg.C_scaffold_16891000001  30  AT5G10720   AHK5 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35620P249339  fgenesh4_pg.C_scaffold_17252000001  9  AT4G28800   transcription factor 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  17  AT5G25820   exostosin family protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35921P251443  fgenesh4_pg.C_scaffold_19917000001  7  AT1G67870   glycine‐rich protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS36614P256298  fgenesh4_pg.C_scaffold_3401000001  1  AT2G25140   CLPB‐M 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS45436P318047  fgenesh4_pg.C_scaffold_461000001  20     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS37280P260957  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000157  4  AT3G06350   MEE32 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS18084P126584  grail3.0001013401  3  AT1G09560   GLP5 (GERMIN‐LIKE PROTEIN 5); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS18144P127005  grail3.0001059501  2  AT4G34050   caffeoyl‐CoA 3‐O‐methyltransferase 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38701P270905  grail3.2866000101  43  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38705P270933  grail3.2895000301  1  AT5G05310   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41480.1); contains InterPro domain MFS general substrate transporter (InterPro:IPR016196) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS55163P386133  grail3.7268000101  7     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38948P272635  gw1.11234.1.112  AT5G40880   WD‐40 repeat family protein / zfwd3 protein (ZFWD3) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.17     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39350P275445  gw1.134.163.11  AT5G54240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G27350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39196.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1223 (InterPro:IPR010634) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39420P275938  gw1.13919.3.12  AT3G22200   POP2 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39473P276306  gw1.142.98.1  18  AT2G45180   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39993P279950  gw1.19313.2.119  AT3G22200   POP2 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40256P281789  gw1.2411.1.1  2  AT5G64360   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40452P283164  gw1.2858.1.1  22  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40537P283758  gw1.2963.1.1  13  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40913P286391  gw1.4242.1.1  4  AT2G29360   tropinone reductase 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47615P333297  gw1.57.150.1  30     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS41119P287831  gw1.57.273.1  4  AT4G35990   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48202.1); contains domain PTHR13539 (PTHR13539) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47916P335399  gw1.882.3.1  20  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47920P335429  gw1.8890.1.1  15     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS21865P153052  gw1.II.1012.1  3  AT1G05510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G31985.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45247.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1264 (InterPro:IPR010686) 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS48669P340675  gw1.V.3855.1  6     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS23855P166984  gw1.V.4384.1  17  AT2G22560   kinase interacting protein‐related 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS23971P167795  gw1.V.821.1  8  AT3G06080   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71110.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS24083P168580  gw1.VI.1608.1 4  AT5G20260   exostosin family protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS49053P343361  gw1.X.3780.1  30     
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS27639P193471  gw1.XVI.2849.1  3  AT5G03250   phototropic‐responsive NPH3 family protein 
RT  RT1590  1590  16  4  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS50045P350305  gw1.XVIII.3388.1  5  AT4G02050   sugar transporter 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS03499P024490  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV1179  9  AT5G58230   MSI1 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS00724P005065  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4971  8  AT1G22160   senescence‐associated protein‐related 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS41978P293843  eugene3.00011401  21     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS05667P039663  eugene3.00020547  3  AT2G42975   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69996.1) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS05678P039740  eugene3.00020593  1  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS06059P042410  eugene3.00030177  1  AT1G73020   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45737.1); similar to hypothetical protein OsI_003390 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY75543.1); similar to Os01g0706700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001044018.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF590 (InterPro:IPR007632) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS06570P045987  eugene3.00040535  28  AT5G41950   binding 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS06774P047413  eugene3.00050072  13  AT5G09250   KIWI; DNA binding / transcription coactivator 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS07216P050506  eugene3.00060321  3  AT3G26040   transferase family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS07446P052120  eugene3.00061162  1  AT3G11940   ATRPS5A 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS07495P052462  eugene3.00061353  8  AT4G30410   transcription factor 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  6  AT1G67670   unknown protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS09598P067184  eugene3.00120123  20  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS09995P069963  eugene3.00130087  11  AT2G47430   CKI1 (CYTOKININ‐INDEPENDENT 1); protein histidine kinase/ two‐component response regulator 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10390P072727  eugene3.00131254  8  AT5G58375   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14602.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21327.1); contains domain PTHR12133 (PTHR12133) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10732P075118  eugene3.00141169  7  AT1G06980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21365.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59819.1) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10780P075458  eugene3.00141417  15  AT5G43960   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS51579P361043  eugene3.00410198  4     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS30948P216633  eugene3.01680006  5  AT1G53490   DNA binding 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  4     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS31224P218566  eugene3.02150012  3  AT5G28919   similar to Expressed protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01345.1) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32036P224251  eugene3.10580003  39  AT3G13080   MRP3 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32065P224452  eugene3.107840001  6  AT1G26270   phosphatidylinositol 3‐ and 4‐kinase family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32183P225278  eugene3.117350001  35  AT4G04880   adenosine/AMP deaminase family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS54265P379842  eugene3.117920001  6     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32220P225537  eugene3.120070002  2  AT5G41540   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32270P225888  eugene3.124160001  34  AT3G59820   calcium‐binding mitochondrial protein‐related 



RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32292P226040  eugene3.125970001  30  AT1G21680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21670.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN73514.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61906.1); similar to hypothetical protein OsJ_012725 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ29242.1); contains InterPro domain WD40‐like Beta Propeller (InterPro:IPR011659); contains InterPro domain Six‐bladed beta‐propeller 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  28  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32509P227560  eugene3.142740001  29  AT3G27325   catalytic/ hydrolase 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32977P230838  eugene3.182720001  15  AT4G18770   MYB98 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS54531P381709  eugene3.20170001  2     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33311P233174  eugene3.219150001  11  AT1G66340   ETR 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33312P233184  eugene3.219410001  12  AT1G65410   ATNAP11 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33322P233248  eugene3.220810001  30  AT2G28670   disease resistance‐responsive family protein / fibroin‐related 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33373P233611  eugene3.23140001  3  AT2G30840   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33456P234191  eugene3.25270002  16  AT1G30490   PHV (PHAVOLUTA); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33469P234282  eugene3.25690001  6  AT5G40610   glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase (NAD+) / GPDH 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33584P235085  eugene3.28150001  19  AT1G68300   universal stress protein (USP) family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33649P235543  eugene3.29210001  14     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33660P235618  eugene3.29340002  16  AT3G03980   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33920P237440  eugene3.33070002  35  AT1G45145   LIV1 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33924P237468  eugene3.33100003  22  AT5G52280   protein transport protein‐related 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33954P237675  eugene3.33530001  17  AT1G33980   UPF3 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33958P237703  eugene3.33550002  4  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33972P237802  eugene3.33760002  25  AT3G58140   phenylalanyl‐tRNA synthetase class IIc family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34017P238116  eugene3.34810002  25  AT3G57410   VLN3 (VILLIN 3); actin binding 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34216P239512  eugene3.51620001  5  AT3G45780   JK224 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34301P240105  eugene3.59460001  33  AT5G10720   AHK5 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34382P240673  eugene3.67180001  19  AT3G52580   40S ribosomal protein S14 (RPS14C) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS50632P354413  eugene3.70620001  2     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS53013P371084  fgenesh1_pg.C_LG_VII000751  1     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS52233P365619  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000105  8     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS52210P365458  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000984  11     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS51840P362873  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000049  8     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS51514P360586  fgenesh1_pg.C_scaffold_66000036  23     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  32  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14435P101039  fgenesh4_pg.C_LG_VI000295 4  AT1G66120   acyl‐activating enzyme 11 (AAE11) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14570P101987  fgenesh4_pg.C_LG_VI000971 1  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14594P102154  fgenesh4_pg.C_LG_VI001119 21  AT2G45120   zinc finger (C2H2 type) family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14845P103914  fgenesh4_pg.C_LG_VII000634  2  AT4G39430   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN64414.1) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS15184P106282  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001195  2  AT1G24610   SET domain‐containing protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS15313P107189  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001905  3  AT1G06840   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS16271P113896  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001101  26  AT5G63830   zinc finger (HIT type) family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44032P308218  fgenesh4_pg.C_LG_XV000867  8     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44057P308396  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000596  7     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44184P309286  fgenesh4_pg.C_scaffold_1023000003  3     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34729P243102  fgenesh4_pg.C_scaffold_10990000001  21     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44448P311133  fgenesh4_pg.C_scaffold_137000077  9  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44507P311545  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000004  1     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35570P248990  fgenesh4_pg.C_scaffold_16891000001  30  AT5G10720   AHK5 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35620P249339  fgenesh4_pg.C_scaffold_17252000001  11  AT4G28800   transcription factor 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  17  AT5G25820   exostosin family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35921P251443  fgenesh4_pg.C_scaffold_19917000001  7  AT1G67870   glycine‐rich protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS45436P318047  fgenesh4_pg.C_scaffold_461000001  20     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS37280P260957  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000157  4  AT3G06350   MEE32 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS18084P126584  grail3.0001013401  2  AT1G09560   GLP5 (GERMIN‐LIKE PROTEIN 5); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS18144P127005  grail3.0001059501  5  AT4G34050   caffeoyl‐CoA 3‐O‐methyltransferase 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38559P269907  grail3.15892000101  2  AT5G20060   phospholipase/carboxylesterase family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38678P270746  grail3.2633000301  24  AT5G66720   5‐azacytidine resistance protein ‐related 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38701P270905  grail3.2866000101  42  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38705P270933  grail3.2895000301  1  AT5G05310   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41480.1); contains InterPro domain MFS general substrate transporter (InterPro:IPR016196) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS55163P386133  grail3.7268000101  7     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38948P272635  gw1.11234.1.112  AT5G40880   WD‐40 repeat family protein / zfwd3 protein (ZFWD3) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.17     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39350P275445  gw1.134.163.11  AT5G54240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G27350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39196.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1223 (InterPro:IPR010634) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39420P275938  gw1.13919.3.13  AT3G22200   POP2 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39473P276306  gw1.142.98.1  19  AT2G45180   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40256P281789  gw1.2411.1.1  2  AT5G64360   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40452P283164  gw1.2858.1.1  23  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40537P283758  gw1.2963.1.1  12  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40913P286391  gw1.4242.1.1  5  AT2G29360   tropinone reductase 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47615P333297  gw1.57.150.1  30     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS41119P287831  gw1.57.273.1  4  AT4G35990   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48202.1); contains domain PTHR13539 (PTHR13539) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47916P335399  gw1.882.3.1  20  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47920P335429  gw1.8890.1.1  15     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS21865P153052  gw1.II.1012.1  3  AT1G05510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G31985.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45247.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1264 (InterPro:IPR010686) 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS48669P340675  gw1.V.3855.1  7     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS23855P166984  gw1.V.4384.1  17  AT2G22560   kinase interacting protein‐related 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS23971P167795  gw1.V.821.1  9  AT3G06080   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71110.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS24083P168580  gw1.VI.1608.1 3  AT5G20260   exostosin family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS49053P343361  gw1.X.3780.1  29     
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS27639P193471  gw1.XVI.2849.1  4  AT5G03250   phototropic‐responsive NPH3 family protein 
RT  RT1591  1591  16  4  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS50045P350305  gw1.XVIII.3388.1  5  AT4G02050   sugar transporter 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS03499P024490  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV1179  11  AT5G58230   MSI1 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS00724P005065  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4971  8  AT1G22160   senescence‐associated protein‐related 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS41978P293843  eugene3.00011401  23     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS05667P039663  eugene3.00020547  3  AT2G42975   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69996.1) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS05678P039740  eugene3.00020593  1  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS06059P042410  eugene3.00030177  1  AT1G73020   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45737.1); similar to hypothetical protein OsI_003390 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY75543.1); similar to Os01g0706700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001044018.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF590 (InterPro:IPR007632) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS06570P045987  eugene3.00040535  31  AT5G41950   binding 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS06774P047413  eugene3.00050072  14  AT5G09250   KIWI; DNA binding / transcription coactivator 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS07216P050506  eugene3.00060321  4  AT3G26040   transferase family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS07446P052120  eugene3.00061162  1  AT3G11940   ATRPS5A 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS07495P052462  eugene3.00061353  8  AT4G30410   transcription factor 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  8  AT1G67670   unknown protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS09598P067184  eugene3.00120123  22  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS09995P069963  eugene3.00130087  13  AT2G47430   CKI1 (CYTOKININ‐INDEPENDENT 1); protein histidine kinase/ two‐component response regulator 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10013P070088  eugene3.00130132  1  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10390P072727  eugene3.00131254  10  AT5G58375   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14602.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21327.1); contains domain PTHR12133 (PTHR12133) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10732P075118  eugene3.00141169  10  AT1G06980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21365.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59819.1) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10780P075458  eugene3.00141417  18  AT5G43960   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS29672P207703  eugene3.00410161  4  AT1G58350   ZW18 



RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS51579P361043  eugene3.00410198  3     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS30948P216633  eugene3.01680006  6  AT1G53490   DNA binding 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  3     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS31208P218452  eugene3.02110006  2  AT3G46620   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS31224P218566  eugene3.02150012  5  AT5G28919   similar to Expressed protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01345.1) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32036P224251  eugene3.10580003  38  AT3G13080   MRP3 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32065P224452  eugene3.107840001  7  AT1G26270   phosphatidylinositol 3‐ and 4‐kinase family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS54265P379842  eugene3.117920001  5     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32220P225537  eugene3.120070002  3  AT5G41540   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32270P225888  eugene3.124160001  34  AT3G59820   calcium‐binding mitochondrial protein‐related 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32327P226289  eugene3.128790001  34  AT5G67340   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  31  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32509P227560  eugene3.142740001  33  AT3G27325   catalytic/ hydrolase 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32977P230838  eugene3.182720001  18  AT4G18770   MYB98 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS54531P381709  eugene3.20170001  2     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33311P233174  eugene3.219150001  10  AT1G66340   ETR 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33312P233184  eugene3.219410001  11  AT1G65410   ATNAP11 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33322P233248  eugene3.220810001  28  AT2G28670   disease resistance‐responsive family protein / fibroin‐related 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33373P233611  eugene3.23140001  3  AT2G30840   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33456P234191  eugene3.25270002  15  AT1G30490   PHV (PHAVOLUTA); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33469P234282  eugene3.25690001  7  AT5G40610   glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase (NAD+) / GPDH 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33584P235085  eugene3.28150001  20  AT1G68300   universal stress protein (USP) family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33649P235543  eugene3.29210001  12     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33660P235618  eugene3.29340002  14  AT3G03980   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33790P236529  eugene3.31340001  7  AT2G35035   URED (urease accessory protein D); nickel ion binding 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33920P237440  eugene3.33070002  36  AT1G45145   LIV1 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33924P237468  eugene3.33100003  22  AT5G52280   protein transport protein‐related 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33954P237675  eugene3.33530001  18  AT1G33980   UPF3 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33958P237703  eugene3.33550002  5  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33972P237802  eugene3.33760002  27  AT3G58140   phenylalanyl‐tRNA synthetase class IIc family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33990P237926  eugene3.34100001  12  AT1G68010   HPR (HYDROXYPYRUVATE REDUCTASE); glycerate dehydrogenase/ poly(U) binding 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34017P238116  eugene3.34810002  22  AT3G57410   VLN3 (VILLIN 3); actin binding 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34216P239512  eugene3.51620001  5  AT3G45780   JK224 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34301P240105  eugene3.59460001  31  AT5G10720   AHK5 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34382P240673  eugene3.67180001  19  AT3G52580   40S ribosomal protein S14 (RPS14C) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS50632P354413  eugene3.70620001  3     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS53249P372735  fgenesh1_pg.C_LG_V000665 22     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS53013P371084  fgenesh1_pg.C_LG_VII000751  1     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS52233P365619  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000105  6     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS52210P365458  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000984  11     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS51840P362873  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000049  10     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS51514P360586  fgenesh1_pg.C_scaffold_66000036  26     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  30  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14435P101039  fgenesh4_pg.C_LG_VI000295 6  AT1G66120   acyl‐activating enzyme 11 (AAE11) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14570P101987  fgenesh4_pg.C_LG_VI000971 1  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14594P102154  fgenesh4_pg.C_LG_VI001119 21  AT2G45120   zinc finger (C2H2 type) family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14845P103914  fgenesh4_pg.C_LG_VII000634  1  AT4G39430   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN64414.1) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS15184P106282  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001195  2  AT1G24610   SET domain‐containing protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS15313P107189  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001905  3  AT1G06840   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS16271P113896  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001101  24  AT5G63830   zinc finger (HIT type) family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS16425P114971  fgenesh4_pg.C_LG_XIX001000  1  AT2G13620   ATCHX15 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44032P308218  fgenesh4_pg.C_LG_XV000867  8     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44057P308396  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000596  6     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44184P309286  fgenesh4_pg.C_scaffold_1023000003  3     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34729P243102  fgenesh4_pg.C_scaffold_10990000001  22     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44448P311133  fgenesh4_pg.C_scaffold_137000077  11  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44507P311545  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000004  1     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35517P248619  fgenesh4_pg.C_scaffold_16576000001  25  AT5G15270   KH domain‐containing protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35570P248990  fgenesh4_pg.C_scaffold_16891000001  32  AT5G10720   AHK5 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35620P249339  fgenesh4_pg.C_scaffold_17252000001  13  AT4G28800   transcription factor 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35921P251443  fgenesh4_pg.C_scaffold_19917000001  6  AT1G67870   glycine‐rich protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS45436P318047  fgenesh4_pg.C_scaffold_461000001  19     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS37280P260957  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000157  3  AT3G06350   MEE32 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS37605P263229  fgenesh4_pg.C_scaffold_974000002  1  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS37619P263333  fgenesh4_pg.C_scaffold_9920000001  1  AT3G43670   copper amine oxidase 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS18084P126584  grail3.0001013401  2  AT1G09560   GLP5 (GERMIN‐LIKE PROTEIN 5); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS18144P127005  grail3.0001059501  6  AT4G34050   caffeoyl‐CoA 3‐O‐methyltransferase 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS52983P370873  grail3.0019010601  15     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38559P269907  grail3.15892000101  2  AT5G20060   phospholipase/carboxylesterase family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38678P270746  grail3.2633000301  27  AT5G66720   5‐azacytidine resistance protein ‐related 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38701P270905  grail3.2866000101  42  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38705P270933  grail3.2895000301  1  AT5G05310   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41480.1); contains InterPro domain MFS general substrate transporter (InterPro:IPR016196) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS55163P386133  grail3.7268000101  7     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38948P272635  gw1.11234.1.112  AT5G40880   WD‐40 repeat family protein / zfwd3 protein (ZFWD3) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.17     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39342P275391  gw1.13324.2.16  AT1G03475   ATCPO‐I 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39350P275445  gw1.134.163.12  AT5G54240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G27350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39196.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1223 (InterPro:IPR010634) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39420P275938  gw1.13919.3.13  AT3G22200   POP2 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39473P276306  gw1.142.98.1  21  AT2G45180   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40256P281789  gw1.2411.1.1  3  AT5G64360   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40452P283164  gw1.2858.1.1  25  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40537P283758  gw1.2963.1.1  11  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40913P286391  gw1.4242.1.1  4  AT2G29360   tropinone reductase 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47615P333297  gw1.57.150.1  29     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS41119P287831  gw1.57.273.1  4  AT4G35990   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48202.1); contains domain PTHR13539 (PTHR13539) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47916P335399  gw1.882.3.1  21  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47920P335429  gw1.8890.1.1  13     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS21865P153052  gw1.II.1012.1  3  AT1G05510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G31985.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45247.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1264 (InterPro:IPR010686) 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS48669P340675  gw1.V.3855.1  9     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS23855P166984  gw1.V.4384.1  15  AT2G22560   kinase interacting protein‐related 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS23971P167795  gw1.V.821.1  9  AT3G06080   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71110.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS24083P168580  gw1.VI.1608.1 4  AT5G20260   exostosin family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS49053P343361  gw1.X.3780.1  30     
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS27639P193471  gw1.XVI.2849.1  4  AT5G03250   phototropic‐responsive NPH3 family protein 
RT  RT1592  1592  16  4  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS50045P350305  gw1.XVIII.3388.1  5  AT4G02050   sugar transporter 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS03499P024490  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV1179  12  AT5G58230   MSI1 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS00724P005065  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4971  7  AT1G22160   senescence‐associated protein‐related 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS41978P293843  eugene3.00011401  22     



RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS05667P039663  eugene3.00020547  3  AT2G42975   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69996.1) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS05678P039740  eugene3.00020593  1  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS06059P042410  eugene3.00030177  1  AT1G73020   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45737.1); similar to hypothetical protein OsI_003390 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY75543.1); similar to Os01g0706700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001044018.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF590 (InterPro:IPR007632) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS06570P045987  eugene3.00040535  29  AT5G41950   binding 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS06774P047413  eugene3.00050072  14  AT5G09250   KIWI; DNA binding / transcription coactivator 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS07216P050506  eugene3.00060321  5  AT3G26040   transferase family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS07446P052120  eugene3.00061162  1  AT3G11940   ATRPS5A 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS07495P052462  eugene3.00061353  8  AT4G30410   transcription factor 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  8  AT1G67670   unknown protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS09598P067184  eugene3.00120123  22  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS09995P069963  eugene3.00130087  14  AT2G47430   CKI1 (CYTOKININ‐INDEPENDENT 1); protein histidine kinase/ two‐component response regulator 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10013P070088  eugene3.00130132  1  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10390P072727  eugene3.00131254  11  AT5G58375   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14602.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21327.1); contains domain PTHR12133 (PTHR12133) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10732P075118  eugene3.00141169  10  AT1G06980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21365.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59819.1) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS10780P075458  eugene3.00141417  16  AT5G43960   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS29672P207703  eugene3.00410161  5  AT1G58350   ZW18 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS30948P216633  eugene3.01680006  6  AT1G53490   DNA binding 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  3     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS31208P218452  eugene3.02110006  2  AT3G46620   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS31224P218566  eugene3.02150012  5  AT5G28919   similar to Expressed protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01345.1) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32065P224452  eugene3.107840001  6  AT1G26270   phosphatidylinositol 3‐ and 4‐kinase family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS54265P379842  eugene3.117920001  4     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32220P225537  eugene3.120070002  2  AT5G41540   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32264P225846  eugene3.12370002  2  AT3G29635   transferase family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32327P226289  eugene3.128790001  32  AT5G67340   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  28  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32509P227560  eugene3.142740001  32  AT3G27325   catalytic/ hydrolase 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32943P230600  eugene3.179700002  25  AT4G25030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45410.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45410.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45410.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO68979.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81117.1) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS32977P230838  eugene3.182720001  18  AT4G18770   MYB98 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS54487P381400  eugene3.194590001  4     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS54531P381709  eugene3.20170001  2     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33312P233184  eugene3.219410001  8  AT1G65410   ATNAP11 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33322P233248  eugene3.220810001  23  AT2G28670   disease resistance‐responsive family protein / fibroin‐related 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33469P234282  eugene3.25690001  7  AT5G40610   glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase (NAD+) / GPDH 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33584P235085  eugene3.28150001  17  AT1G68300   universal stress protein (USP) family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33637P235455  eugene3.28960001  9  AT4G35270   RWP‐RK domain‐containing protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33649P235543  eugene3.29210001  10     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33660P235618  eugene3.29340002  10  AT3G03980   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33790P236529  eugene3.31340001  7  AT2G35035   URED (urease accessory protein D); nickel ion binding 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33954P237675  eugene3.33530001  14  AT1G33980   UPF3 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33958P237703  eugene3.33550002  6  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33972P237802  eugene3.33760002  26  AT3G58140   phenylalanyl‐tRNA synthetase class IIc family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS33990P237926  eugene3.34100001  11  AT1G68010   HPR (HYDROXYPYRUVATE REDUCTASE); glycerate dehydrogenase/ poly(U) binding 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34017P238116  eugene3.34810002  16  AT3G57410   VLN3 (VILLIN 3); actin binding 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34216P239512  eugene3.51620001  3  AT3G45780   JK224 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34301P240105  eugene3.59460001  26  AT5G10720   AHK5 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34382P240673  eugene3.67180001  14  AT3G52580   40S ribosomal protein S14 (RPS14C) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS50632P354413  eugene3.70620001  4     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS53249P372735  fgenesh1_pg.C_LG_V000665 22     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS53013P371084  fgenesh1_pg.C_LG_VII000751  1     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS52233P365619  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000105  3     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS52210P365458  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000984  10     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS51840P362873  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000049  8     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS51514P360586  fgenesh1_pg.C_scaffold_66000036  24     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  26  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14435P101039  fgenesh4_pg.C_LG_VI000295 6  AT1G66120   acyl‐activating enzyme 11 (AAE11) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14570P101987  fgenesh4_pg.C_LG_VI000971 1  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14594P102154  fgenesh4_pg.C_LG_VI001119 19  AT2G45120   zinc finger (C2H2 type) family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS14845P103914  fgenesh4_pg.C_LG_VII000634  1  AT4G39430   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN64414.1) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS15184P106282  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001195  2  AT1G24610   SET domain‐containing protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS15313P107189  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001905  2  AT1G06840   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS16271P113896  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001101  22  AT5G63830   zinc finger (HIT type) family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS16425P114971  fgenesh4_pg.C_LG_XIX001000  1  AT2G13620   ATCHX15 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44032P308218  fgenesh4_pg.C_LG_XV000867  9     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44057P308396  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000596  5     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44184P309286  fgenesh4_pg.C_scaffold_1023000003  3     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS34729P243102  fgenesh4_pg.C_scaffold_10990000001  17     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44448P311133  fgenesh4_pg.C_scaffold_137000077  11  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS44507P311545  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000004  1     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35517P248619  fgenesh4_pg.C_scaffold_16576000001  23  AT5G15270   KH domain‐containing protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35570P248990  fgenesh4_pg.C_scaffold_16891000001  28  AT5G10720   AHK5 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35620P249339  fgenesh4_pg.C_scaffold_17252000001  13  AT4G28800   transcription factor 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS35921P251443  fgenesh4_pg.C_scaffold_19917000001  6  AT1G67870   glycine‐rich protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS36614P256298  fgenesh4_pg.C_scaffold_3401000001  1  AT2G25140   CLPB‐M 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS45436P318047  fgenesh4_pg.C_scaffold_461000001  15     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS37280P260957  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000157  3  AT3G06350   MEE32 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS37605P263229  fgenesh4_pg.C_scaffold_974000002  1  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS37619P263333  fgenesh4_pg.C_scaffold_9920000001  3  AT3G43670   copper amine oxidase 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS18084P126584  grail3.0001013401  2  AT1G09560   GLP5 (GERMIN‐LIKE PROTEIN 5); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS18144P127005  grail3.0001059501  6  AT4G34050   caffeoyl‐CoA 3‐O‐methyltransferase 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS52983P370873  grail3.0019010601  16     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38559P269907  grail3.15892000101  2  AT5G20060   phospholipase/carboxylesterase family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38678P270746  grail3.2633000301  27  AT5G66720   5‐azacytidine resistance protein ‐related 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38701P270905  grail3.2866000101  38  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38705P270933  grail3.2895000301  2  AT5G05310   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41480.1); contains InterPro domain MFS general substrate transporter (InterPro:IPR016196) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS55163P386133  grail3.7268000101  7     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS38948P272635  gw1.11234.1.110  AT5G40880   WD‐40 repeat family protein / zfwd3 protein (ZFWD3) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.17     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39342P275391  gw1.13324.2.17  AT1G03475   ATCPO‐I 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39350P275445  gw1.134.163.12  AT5G54240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G27350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39196.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1223 (InterPro:IPR010634) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39420P275938  gw1.13919.3.13  AT3G22200   POP2 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS39473P276306  gw1.142.98.1  21  AT2G45180   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40256P281789  gw1.2411.1.1  3  AT5G64360   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40452P283164  gw1.2858.1.1  22  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40537P283758  gw1.2963.1.1  10  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS40913P286391  gw1.4242.1.1  3  AT2G29360   tropinone reductase 



RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47615P333297  gw1.57.150.1  25     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS41119P287831  gw1.57.273.1  4  AT4G35990   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48202.1); contains domain PTHR13539 (PTHR13539) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS41388P289710  gw1.70.396.1  3  AT1G08820   VAP27‐2 (VAMP/SYNAPTOBREVIN‐ASSOCIATED PROTEIN 27‐2); structural molecule 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47916P335399  gw1.882.3.1  18  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS47920P335429  gw1.8890.1.1  11     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS21865P153052  gw1.II.1012.1  3  AT1G05510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G31985.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45247.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1264 (InterPro:IPR010686) 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS48669P340675  gw1.V.3855.1  10     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS23855P166984  gw1.V.4384.1  14  AT2G22560   kinase interacting protein‐related 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS23971P167795  gw1.V.821.1  9  AT3G06080   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71110.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS24083P168580  gw1.VI.1608.1 5  AT5G20260   exostosin family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS49053P343361  gw1.X.3780.1  26     
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS27639P193471  gw1.XVI.2849.1  4  AT5G03250   phototropic‐responsive NPH3 family protein 
RT  RT1593  1593  16  4  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  E_POPLARS50045P350305  gw1.XVIII.3388.1  5  AT4G02050   sugar transporter 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS03499P024490  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV1179  12  AT5G58230   MSI1 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS00724P005065  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4971  5  AT1G22160   senescence‐associated protein‐related 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS41978P293843  eugene3.00011401  22     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS05667P039663  eugene3.00020547  3  AT2G42975   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69996.1) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS05678P039740  eugene3.00020593  1  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS06059P042410  eugene3.00030177  1  AT1G73020   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45737.1); similar to hypothetical protein OsI_003390 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY75543.1); similar to Os01g0706700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001044018.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF590 (InterPro:IPR007632) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS06570P045987  eugene3.00040535  30  AT5G41950   binding 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS06774P047413  eugene3.00050072  15  AT5G09250   KIWI; DNA binding / transcription coactivator 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS07216P050506  eugene3.00060321  4  AT3G26040   transferase family protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS07446P052120  eugene3.00061162  1  AT3G11940   ATRPS5A 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS07495P052462  eugene3.00061353  8  AT4G30410   transcription factor 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS09598P067184  eugene3.00120123  21  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS09995P069963  eugene3.00130087  14  AT2G47430   CKI1 (CYTOKININ‐INDEPENDENT 1); protein histidine kinase/ two‐component response regulator 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS10013P070088  eugene3.00130132  1  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS10390P072727  eugene3.00131254  11  AT5G58375   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14602.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21327.1); contains domain PTHR12133 (PTHR12133) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS10732P075118  eugene3.00141169  10  AT1G06980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21365.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59819.1) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS10780P075458  eugene3.00141417  16  AT5G43960   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS29672P207703  eugene3.00410161  5  AT1G58350   ZW18 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS30948P216633  eugene3.01680006  6  AT1G53490   DNA binding 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  3     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS31208P218452  eugene3.02110006  1  AT3G46620   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS31224P218566  eugene3.02150012  5  AT5G28919   similar to Expressed protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01345.1) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS32065P224452  eugene3.107840001  6  AT1G26270   phosphatidylinositol 3‐ and 4‐kinase family protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS54265P379842  eugene3.117920001  4     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS32220P225537  eugene3.120070002  2  AT5G41540   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS32264P225846  eugene3.12370002  2  AT3G29635   transferase family protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS32327P226289  eugene3.128790001  32  AT5G67340   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS32344P226404  eugene3.12990002  28  AT3G02060   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS32509P227560  eugene3.142740001  32  AT3G27325   catalytic/ hydrolase 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS32943P230600  eugene3.179700002  25  AT4G25030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45410.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45410.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45410.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO68979.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81117.1) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS32977P230838  eugene3.182720001  17  AT4G18770   MYB98 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS54487P381400  eugene3.194590001  4     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS54531P381709  eugene3.20170001  2     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS33312P233184  eugene3.219410001  6  AT1G65410   ATNAP11 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS33469P234282  eugene3.25690001  7  AT5G40610   glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase (NAD+) / GPDH 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS33584P235085  eugene3.28150001  15  AT1G68300   universal stress protein (USP) family protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS33637P235455  eugene3.28960001  9  AT4G35270   RWP‐RK domain‐containing protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS33649P235543  eugene3.29210001  8     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS33660P235618  eugene3.29340002  10  AT3G03980   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS33790P236529  eugene3.31340001  5  AT2G35035   URED (urease accessory protein D); nickel ion binding 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS33954P237675  eugene3.33530001  13  AT1G33980   UPF3 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS33958P237703  eugene3.33550002  6  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS33972P237802  eugene3.33760002  24  AT3G58140   phenylalanyl‐tRNA synthetase class IIc family protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS33990P237926  eugene3.34100001  11  AT1G68010   HPR (HYDROXYPYRUVATE REDUCTASE); glycerate dehydrogenase/ poly(U) binding 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS34017P238116  eugene3.34810002  15  AT3G57410   VLN3 (VILLIN 3); actin binding 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS34216P239512  eugene3.51620001  3  AT3G45780   JK224 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS34301P240105  eugene3.59460001  24  AT5G10720   AHK5 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS34382P240673  eugene3.67180001  12  AT3G52580   40S ribosomal protein S14 (RPS14C) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS50632P354413  eugene3.70620001  4     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS53249P372735  fgenesh1_pg.C_LG_V000665 22     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS52233P365619  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000105  3     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS52210P365458  fgenesh1_pg.C_LG_XIV000984  10     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS51840P362873  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000049  8     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS50934P356527  fgenesh1_pg.C_scaffold_184000030  2     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS51514P360586  fgenesh1_pg.C_scaffold_66000036  24     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  26  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS43091P301636  fgenesh4_pg.C_LG_I000439  3     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS14435P101039  fgenesh4_pg.C_LG_VI000295 6  AT1G66120   acyl‐activating enzyme 11 (AAE11) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS14570P101987  fgenesh4_pg.C_LG_VI000971 1  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS14594P102154  fgenesh4_pg.C_LG_VI001119 18  AT2G45120   zinc finger (C2H2 type) family protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS14845P103914  fgenesh4_pg.C_LG_VII000634  1  AT4G39430   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN64414.1) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS15184P106282  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001195  2  AT1G24610   SET domain‐containing protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS15313P107189  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001905  2  AT1G06840   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS15957P111693  fgenesh4_pg.C_LG_XII000537  1  AT1G74220   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G03630.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71403.1) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS16271P113896  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001101  21  AT5G63830   zinc finger (HIT type) family protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS44032P308218  fgenesh4_pg.C_LG_XV000867  9     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS44057P308396  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000596  4     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS44184P309286  fgenesh4_pg.C_scaffold_1023000003  3     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS34729P243102  fgenesh4_pg.C_scaffold_10990000001  16     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS44448P311133  fgenesh4_pg.C_scaffold_137000077  11  AT2G16230   glycosyl hydrolase family 17 protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS44507P311545  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000004  1     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS35517P248619  fgenesh4_pg.C_scaffold_16576000001  23  AT5G15270   KH domain‐containing protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS35570P248990  fgenesh4_pg.C_scaffold_16891000001  27  AT5G10720   AHK5 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS35620P249339  fgenesh4_pg.C_scaffold_17252000001  13  AT4G28800   transcription factor 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS35921P251443  fgenesh4_pg.C_scaffold_19917000001  4  AT1G67870   glycine‐rich protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS36614P256298  fgenesh4_pg.C_scaffold_3401000001  1  AT2G25140   CLPB‐M 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS45436P318047  fgenesh4_pg.C_scaffold_461000001  15     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS37280P260957  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000157  3  AT3G06350   MEE32 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS37605P263229  fgenesh4_pg.C_scaffold_974000002  1  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS37619P263333  fgenesh4_pg.C_scaffold_9920000001  3  AT3G43670   copper amine oxidase 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS18084P126584  grail3.0001013401  2  AT1G09560   GLP5 (GERMIN‐LIKE PROTEIN 5); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS18144P127005  grail3.0001059501  5  AT4G34050   caffeoyl‐CoA 3‐O‐methyltransferase 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS52983P370873  grail3.0019010601  17     



RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS38559P269907  grail3.15892000101  3  AT5G20060   phospholipase/carboxylesterase family protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS38678P270746  grail3.2633000301  25  AT5G66720   5‐azacytidine resistance protein ‐related 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS38701P270905  grail3.2866000101  36  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS38705P270933  grail3.2895000301  2  AT5G05310   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41480.1); contains InterPro domain MFS general substrate transporter (InterPro:IPR016196) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS55163P386133  grail3.7268000101  7     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS38948P272635  gw1.11234.1.18  AT5G40880   WD‐40 repeat family protein / zfwd3 protein (ZFWD3) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.16     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS39342P275391  gw1.13324.2.17  AT1G03475   ATCPO‐I 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS39350P275445  gw1.134.163.12  AT5G54240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G27350.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39196.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1223 (InterPro:IPR010634) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS39420P275938  gw1.13919.3.13  AT3G22200   POP2 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS39473P276306  gw1.142.98.1  21  AT2G45180   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS40256P281789  gw1.2411.1.1  3  AT5G64360   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS40452P283164  gw1.2858.1.1  22  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS40913P286391  gw1.4242.1.1  3  AT2G29360   tropinone reductase 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS47615P333297  gw1.57.150.1  24     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS41119P287831  gw1.57.273.1  4  AT4G35990   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48202.1); contains domain PTHR13539 (PTHR13539) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS41388P289710  gw1.70.396.1  3  AT1G08820   VAP27‐2 (VAMP/SYNAPTOBREVIN‐ASSOCIATED PROTEIN 27‐2); structural molecule 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS47916P335399  gw1.882.3.1  18  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS47920P335429  gw1.8890.1.1  11     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS21865P153052  gw1.II.1012.1  3  AT1G05510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G31985.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45247.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1264 (InterPro:IPR010686) 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS48669P340675  gw1.V.3855.1  9     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS23855P166984  gw1.V.4384.1  13  AT2G22560   kinase interacting protein‐related 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS23971P167795  gw1.V.821.1  9  AT3G06080   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71110.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS24083P168580  gw1.VI.1608.1 5  AT5G20260   exostosin family protein 
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS49053P343361  gw1.X.3780.1  25     
RT  RT1594  1594  16  5  30.2606  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS50045P350305  gw1.XVIII.3388.1  5  AT4G02050   sugar transporter 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS00724P005065  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4971  2  AT1G22160   senescence‐associated protein‐related 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS41978P293843  eugene3.00011401  12     
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS05678P039740  eugene3.00020593  1  AT1G71750   phosphoribosyltransferase family protein 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS10732P075118  eugene3.00141169  4  AT1G06980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21365.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59819.1) 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS10780P075458  eugene3.00141417  7  AT5G43960   nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS30948P216633  eugene3.01680006  2  AT1G53490   DNA binding 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS42681P298766  eugene3.01870022  1     
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS54265P379842  eugene3.117920001  2     
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS33312P233184  eugene3.219410001  3  AT1G65410   ATNAP11 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS33649P235543  eugene3.29210001  5     
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS34017P238116  eugene3.34810002  6  AT3G57410   VLN3 (VILLIN 3); actin binding 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS51514P360586  fgenesh1_pg.C_scaffold_66000036  9     
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS14845P103914  fgenesh4_pg.C_LG_VII000634  1  AT4G39430   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN64414.1) 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS15313P107189  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001905  1  AT1G06840   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS16271P113896  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001101  10  AT5G63830   zinc finger (HIT type) family protein 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS44184P309286  fgenesh4_pg.C_scaffold_1023000003  1     
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS34729P243102  fgenesh4_pg.C_scaffold_10990000001  8     
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS35570P248990  fgenesh4_pg.C_scaffold_16891000001  12  AT5G10720   AHK5 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS35620P249339  fgenesh4_pg.C_scaffold_17252000001  2  AT4G28800   transcription factor 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS35921P251443  fgenesh4_pg.C_scaffold_19917000001  2  AT1G67870   glycine‐rich protein 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS45436P318047  fgenesh4_pg.C_scaffold_461000001  8     
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS37280P260957  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000157  2  AT3G06350   MEE32 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS38701P270905  grail3.2866000101  17  AT1G60680   AGD2 (ARF‐GAP DOMAIN 2); aldo‐keto reductase 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS55163P386133  grail3.7268000101  4     
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS38948P272635  gw1.11234.1.13  AT5G40880   WD‐40 repeat family protein / zfwd3 protein (ZFWD3) 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS39420P275938  gw1.13919.3.11  AT3G22200   POP2 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS39473P276306  gw1.142.98.1  5  AT2G45180   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS40452P283164  gw1.2858.1.1  10  AT5G15530   CAC1‐B 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS47615P333297  gw1.57.150.1  13     
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS41119P287831  gw1.57.273.1  2  AT4G35990   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48202.1); contains domain PTHR13539 (PTHR13539) 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS47916P335399  gw1.882.3.1  11  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS47920P335429  gw1.8890.1.1  7     
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS21865P153052  gw1.II.1012.1  2  AT1G05510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G31985.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45247.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1264 (InterPro:IPR010686) 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS23971P167795  gw1.V.821.1  3  AT3G06080   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G19160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71110.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
RT  RT1595  1595  16  5  30.2806  P433 ‐ rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  E_POPLARS49053P343361  gw1.X.3780.1  11     
RT  RT1623  1623  16  8  30.7948  O533 ‐ G1532  LG_16 ‐ 12.41  LG_16 ‐ 13.51  E_POPLARS00067P000464  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I3108  1  AT3G01930   nodulin family protein 
RT  RT1623  1623  16  8  30.7948  O533 ‐ G1532  LG_16 ‐ 12.41  LG_16 ‐ 13.51  E_POPLARS32104P224728  eugene3.110740001  5  AT2G26800   hydroxymethylglutaryl‐CoA lyase 
RT  RT1623  1623  16  8  30.7948  O533 ‐ G1532  LG_16 ‐ 12.41  LG_16 ‐ 13.51  E_POPLARS54326P380273  eugene3.13800001  3     
RT  RT1623  1623  16  8  30.7948  O533 ‐ G1532  LG_16 ‐ 12.41  LG_16 ‐ 13.51  E_POPLARS51925P363468  fgenesh1_pg.C_LG_XVI001264  2     
RT  RT1623  1623  16  8  30.7948  O533 ‐ G1532  LG_16 ‐ 12.41  LG_16 ‐ 13.51  E_POPLARS54616P382301  fgenesh1_pg.C_scaffold_2199000001  3     
RT  RT1623  1623  16  8  30.7948  O533 ‐ G1532  LG_16 ‐ 12.41  LG_16 ‐ 13.51  E_POPLARS54735P383132  fgenesh1_pg.C_scaffold_279000006  1     
RT  RT1623  1623  16  8  30.7948  O533 ‐ G1532  LG_16 ‐ 12.41  LG_16 ‐ 13.51  E_POPLARS43282P302970  fgenesh4_pg.C_LG_II002102  3     
RT  RT1623  1623  16  8  30.7948  O533 ‐ G1532  LG_16 ‐ 12.41  LG_16 ‐ 13.51  E_POPLARS43904P307326  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001305  3     
RT  RT1623  1623  16  8  30.7948  O533 ‐ G1532  LG_16 ‐ 12.41  LG_16 ‐ 13.51  E_POPLARS55371P387587  grail3.19800000101  1     
RT  RT1623  1623  16  8  30.7948  O533 ‐ G1532  LG_16 ‐ 12.41  LG_16 ‐ 13.51  E_POPLARS21873P153108  gw1.II.1074.1  1  AT3G60220   ATL4 (Arabidopsis T?xicos en Levadura 4); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1623  1623  16  8  30.7948  O533 ‐ G1532  LG_16 ‐ 12.41  LG_16 ‐ 13.51  E_POPLARS27851P194954  gw1.XVII.586.1  3  AT5G59710   VIP2 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28810P201667  estExt_fgenesh4_pg.C_1700012  3  AT2G44100   ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28832P201819  estExt_fgenesh4_pg.C_1970027  1  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29014P203093  estExt_fgenesh4_pg.C_640111  4  AT3G59490   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29020P203138  estExt_fgenesh4_pg.C_640219  3  AT2G20580   AtRPN1a 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29021P203144  estExt_fgenesh4_pg.C_640223  9  AT4G28440   DNA‐binding protein‐related 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS02016P014110  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2527  3  AT5G09850   transcription elongation factor‐related 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS02664P018648  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1250  6  AT3G63120   CYCP1;1 (cyclin p1;1); cyclin‐dependent protein kinase 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03089P021620  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1867  9  AT5G30495   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G54770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70928.1); contains InterPro domain Fcf2 pre‐rRNA processing (InterPro:IPR014810) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29273P204907  estExt_fgenesh4_pm.C_700037  10  AT3G04870   ZDS 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04098P028684  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IV0194  16  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04179P029250  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0543  21  AT1G07200   ATP‐dependent Clp protease ClpB protein‐related 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04249P029738  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0672  2  AT1G76140   prolyl oligopeptidase 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04444P031104  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0684  26  AT3G22990   binding 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04596P032170  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0161  16  AT3G18060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04791P033534  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVII0002  3  AT3G59800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G43795.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G43795.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46318.1) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04836P033850  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVIII0357  8  AT5G58005   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66690.1) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00094P000655  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I4516  1  AT1G04950   TAFII59 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00288P002014  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II2939  5  AT2G44620   mtACP‐1 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00416P002912  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV0024  4  AT5G14520   pescadillo‐related 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05649P039540  eugene3.00020471  7  AT4G02715   similar to Os10g0423000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001064634.1); similar to Os03g0160200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049036.1) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05682P039769  eugene3.00020603  2  AT1G22770   GI 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS06092P042639  eugene3.00030371  9  AT1G15220   ATCCMH 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS06809P047661  eugene3.00050212  2  AT4G24270   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07316P051210  eugene3.00060687  7  AT3G53670   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37480.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77855.1) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07374P051615  eugene3.00060887  8  AT2G38280   FAC1 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS08209P057457  eugene3.00081078  23  AT1G25682   cell cycle control protein‐related 



RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS09068P063474  eugene3.00101733  3  AT2G31600   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G53860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64768.1) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10056P070389  eugene3.00130278  1  AT1G08845   structural constituent of ribosome 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS52349P366432  eugene3.00130803  6     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10353P072470  eugene3.00131157  6  AT4G28210   EMB1923 (EMBRYO DEFECTIVE 1923) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10491P073436  eugene3.00140280  6  AT2G45860   unknown protein 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10764P075346  eugene3.00141303  4  AT1G79020   transcription factor‐related 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10800P075600  eugene3.00141483  1  AT1G02960   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G02965.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80011.1) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS11562P080931  eugene3.00170041  3  AT5G64380   fructose‐1 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29459P206209  eugene3.00290183  5  AT2G35260   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17840.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74782.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63413.1) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29874P209117  eugene3.00640240  1  AT4G28400   protein phosphatase 2C 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42518P297625  eugene3.00640255  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30479P213349  eugene3.01270083  3  AT4G25230   RIN2 (RPM1 INTERACTING PROTEIN 2); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30632P214422  eugene3.01370046  11  AT1G80260   EMB1427 (EMBRYO DEFECTIVE 1427); tubulin binding 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30674P214712  eugene3.01420045  12  AT4G34620   SSR16 (ribosomal protein S16); structural constituent of ribosome 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  3     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50661P354620  eugene3.09180003  4     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50480P353350  eugene3.18930001  9     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  6     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS53859P377000  fgenesh1_pg.C_LG_I001918  4     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS53753P376264  fgenesh1_pg.C_LG_I003269  9     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50904P356319  fgenesh1_pg.C_scaffold_190000017  4     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54603P382211  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000017  14     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54642P382482  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000007  8     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13140P091980  fgenesh4_pg.C_LG_II001853  1  AT2G47310   flowering time control protein‐related / FCA gamma‐related 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13258P092803  fgenesh4_pg.C_LG_II002583  4  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13337P093354  fgenesh4_pg.C_LG_III000338 4  AT5G63530   ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3); metal ion binding 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13596P095170  fgenesh4_pg.C_LG_III001694 2  AT2G40030   ATNRPD1B 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS15149P106040  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000995  11  AT1G69010   BIM2 (BES1‐INTERACTING MYC‐LIKE PROTEIN 2); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  2     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS43894P307255  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001264  1     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS16716P117007  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000988  4     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS16856P117992  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000183  7  AT5G07950   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64456.1) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS44587P312106  fgenesh4_pg.C_scaffold_156000029  2     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS44907P314344  fgenesh4_pg.C_scaffold_206000009  7     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  6     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS45544P318807  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000204  7     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS45820P320735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8756000001  10     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17446P122121  fgenesh4_pm.C_LG_V000121 7  AT5G23340   protein binding 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17657P123593  fgenesh4_pm.C_LG_VIII000536  1  AT1G15100   RHA2A (RING‐H2 finger A2A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS37802P264614  fgenesh4_pm.C_scaffold_88000006  3  AT4G24560   UBP16 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 16); ubiquitin‐specific protease 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18122P126849  grail3.0001037301  10  AT4G38980   unknown protein 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18227P127587  grail3.0002000201  12  AT4G08960   phosphotyrosyl phosphatase activator (PTPA) family protein 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS51803P362609  grail3.0007006601  2     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18878P132143  grail3.0010031101  2  AT5G30510   RPS1 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19324P135264  grail3.0019007301  23  AT3G19150   ICK4 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19581P137065  grail3.0024018502  4  AT2G40830   RHC1A (RING‐H2 finger C1A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19739P138168  grail3.0031017701  17  AT5G24280   ATP binding 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20182P141271  grail3.0049019701  16  AT5G59350   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21684.1) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20278P141946  grail3.0053019501  1  AT5G58575   similar to hypothetical protein [Platanus x acerifolia] (GB:CAL07976.1); contains InterPro domain Sgf11 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20285P141992  grail3.0053022201  6  AT2G30170   catalytic 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20291P142034  grail3.0054007001  26  AT5G14620   DRM2 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS46141P322985  grail3.0082004101  3     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20603P144219  grail3.0084002201  19  AT4G25970   PSD3 (PHOSPHATIDYLSERINE DECARBOXYLASE 3); calcium ion binding / phosphatidylserine decarboxylase 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20736P145151  grail3.0099003801  12  AT5G16800   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS52705P368925  grail3.0175000301  5     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38283P267981  grail3.0202000901  5     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20948P146635  grail3.0209000301  15  AT3G25500   AHF1 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50579P354043  grail3.4115000201  2     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38895P272263  gw1.1063.6.1  31  AT1G31220   phosphoribosylglycinamide formyltransferase 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38967P272768  gw1.117.114.14  AT2G21120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G38730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64612.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF803 (InterPro:IPR008521) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS39682P277773  gw1.158.37.1  1  AT1G54115   cation exchanger 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS39824P278768  gw1.170.45.1  9  AT3G51270   ATP binding / protein serine/threonine kinase 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41588P291114  gw1.86.367.1  27  AT4G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13720.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63752.1); contains InterPro domain Uncharacterised conserved protein UCP022348 (InterPro:IPR016804); contains InterPro domain 
Protein of unknown function UPF0114 (InterPro:IPR005134) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS47974P335809  gw1.97.45.1  4     
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21282P148970  gw1.I.4141.1  2  AT1G49950   TRB1 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21596P151170  gw1.I.7552.1  4  AT3G24200   monooxygenase 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS48258P337799  gw1.II.1507.1  2  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22109P154762  gw1.II.292.1  26  AT3G13340   WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22703P158919  gw1.III.873.1  5  AT4G12230   esterase/lipase/thioesterase family protein 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22925P160470  gw1.IV.3289.1 6  AT5G16150   GLT1 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23417P163916  gw1.IX.4486.1 4  AT5G12290   similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF96236.1); contains InterPro domain Nuclear control of ATP synthase 2 (InterPro:IPR013946) 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23835P166842  gw1.V.4097.1  1  AT4G24240   WRKY7 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24613P172287  gw1.VII.3426.1  27  AT2G18510   EMB2444 (EMBRYO DEFECTIVE 2444); RNA binding 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24939P174572  gw1.VIII.2574.1  20  AT5G42740   glucose‐6‐phosphate isomerase 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS25081P175563  gw1.VIII.817.1 13  AT3G06010   ATCHR12; ATP binding / DNA binding 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS49039P343265  gw1.X.2631.1  1  AT1G16670   protein kinase family protein 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS26087P182608  gw1.XII.163.1  6  AT1G64720   CP5 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27412P191883  gw1.XV.452.1  3  AT5G06160   splicing factor‐related 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27821P194747  gw1.XVII.263.1  19  AT1G12680   PEPKR2 (PHOSPHOENOLPYRUVATE CARBOXYLASE‐RELATED KINASE 2); kinase 
RT  RT1654  1654  17  2  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27954P195676  gw1.XVIII.1606.1  4  AT2G25490   EBF1 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28810P201667  estExt_fgenesh4_pg.C_1700012  3  AT2G44100   ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28832P201819  estExt_fgenesh4_pg.C_1970027  1  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29014P203093  estExt_fgenesh4_pg.C_640111  3  AT3G59490   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29020P203138  estExt_fgenesh4_pg.C_640219  3  AT2G20580   AtRPN1a 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29021P203144  estExt_fgenesh4_pg.C_640223  9  AT4G28440   DNA‐binding protein‐related 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS02016P014110  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2527  5  AT5G09850   transcription elongation factor‐related 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS02664P018648  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_V1250  7  AT3G63120   CYCP1;1 (cyclin p1;1); cyclin‐dependent protein kinase 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03089P021620  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1867  16  AT5G30495   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G54770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70928.1); contains InterPro domain Fcf2 pre‐rRNA processing (InterPro:IPR014810) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03437P024055  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV0085  5  AT1G27450   ATAPT1 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29273P204907  estExt_fgenesh4_pm.C_700037  13  AT3G04870   ZDS 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04098P028684  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IV0194  17  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04179P029250  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0543  26  AT1G07200   ATP‐dependent Clp protease ClpB protein‐related 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04249P029738  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0672  2  AT1G76140   prolyl oligopeptidase 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04444P031104  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0684  29  AT3G22990   binding 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04596P032170  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0161  17  AT3G18060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04602P032213  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0196  1  AT1G70330  AT 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04791P033534  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVII0002  3  AT3G59800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G43795.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G43795.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46318.1) 



RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04836P033850  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVIII0357  7  AT5G58005   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66690.1) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28321P198245  estExt_Genewise1_v1.C_1420236  7  AT1G14300   binding 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00094P000655  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I4516  1  AT1G04950   TAFII59 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00288P002014  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II2939  7  AT2G44620   mtACP‐1 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00416P002912  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV0024  6  AT5G14520   pescadillo‐related 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00964P006747  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII2022  3  AT1G68080   oxidoreductase 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05649P039540  eugene3.00020471  7  AT4G02715   similar to Os10g0423000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001064634.1); similar to Os03g0160200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049036.1) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05682P039769  eugene3.00020603  3  AT1G22770   GI 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS06092P042639  eugene3.00030371  8  AT1G15220   ATCCMH 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS06809P047661  eugene3.00050212  2  AT4G24270   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07316P051210  eugene3.00060687  10  AT3G53670   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37480.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77855.1) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07374P051615  eugene3.00060887  10  AT2G38280   FAC1 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07627P053385  eugene3.00061900  3  AT5G25265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44302.1) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS08209P057457  eugene3.00081078  26  AT1G25682   cell cycle control protein‐related 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS09068P063474  eugene3.00101733  4  AT2G31600   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G53860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64768.1) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10353P072470  eugene3.00131157  7  AT4G28210   EMB1923 (EMBRYO DEFECTIVE 1923) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10491P073436  eugene3.00140280  8  AT2G45860   unknown protein 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10764P075346  eugene3.00141303  5  AT1G79020   transcription factor‐related 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS11562P080931  eugene3.00170041  4  AT5G64380   fructose‐1 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29459P206209  eugene3.00290183  7  AT2G35260   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17840.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74782.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63413.1) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29874P209117  eugene3.00640240  1  AT4G28400   protein phosphatase 2C 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42518P297625  eugene3.00640255  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30261P211824  eugene3.01180028  34  AT2G35330   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) protein‐related 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30479P213349  eugene3.01270083  4  AT4G25230   RIN2 (RPM1 INTERACTING PROTEIN 2); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30632P214422  eugene3.01370046  10  AT1G80260   EMB1427 (EMBRYO DEFECTIVE 1427); tubulin binding 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30674P214712  eugene3.01420045  13  AT4G34620   SSR16 (ribosomal protein S16); structural constituent of ribosome 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS31076P217532  eugene3.01870013  41  AT1G28520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66378.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69825.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN71043.1) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  5     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50480P353350  eugene3.18930001  8     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  6     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS53859P377000  fgenesh1_pg.C_LG_I001918  4     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS53753P376264  fgenesh1_pg.C_LG_I003269  10     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50904P356319  fgenesh1_pg.C_scaffold_190000017  3     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54603P382211  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000017  14     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54642P382482  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000007  10     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS43083P301577  fgenesh4_pg.C_LG_I000327  5     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13140P091980  fgenesh4_pg.C_LG_II001853  2  AT2G47310   flowering time control protein‐related / FCA gamma‐related 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13258P092803  fgenesh4_pg.C_LG_II002583  5  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13337P093354  fgenesh4_pg.C_LG_III000338 4  AT5G63530   ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3); metal ion binding 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13596P095170  fgenesh4_pg.C_LG_III001694 2  AT2G40030   ATNRPD1B 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS15149P106040  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000995  13  AT1G69010   BIM2 (BES1‐INTERACTING MYC‐LIKE PROTEIN 2); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  2     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS43894P307255  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001264  1     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS16716P117007  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000988  4     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS16856P117992  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000183  12  AT5G07950   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64456.1) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS44587P312106  fgenesh4_pg.C_scaffold_156000029  1     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS44907P314344  fgenesh4_pg.C_scaffold_206000009  9     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  7     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS45544P318807  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000204  8     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS45820P320735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8756000001  9     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17018P119125  fgenesh4_pm.C_LG_I000107 13  AT1G34570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15750.1); similar to hypothetical protein [Lotus japonicus] (GB:CAE45590.1); contains domain YJ37_YEAST_P47118; (PD086192) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17032P119220  fgenesh4_pm.C_LG_I000236 8  AT4G20300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55340.1); similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK24868.1); similar to Os01g0680700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043875.1); similar to Os05g0556600 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001056281.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1639 (InterPro:IPR012438) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17446P122121  fgenesh4_pm.C_LG_V000121 9  AT5G23340   protein binding 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17657P123593  fgenesh4_pm.C_LG_VIII000536  4  AT1G15100   RHA2A (RING‐H2 finger A2A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18020P126136  fgenesh4_pm.C_LG_XVII000007  1  AT2G44065   ribosomal protein L2 family protein 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS37802P264614  fgenesh4_pm.C_scaffold_88000006  3  AT4G24560   UBP16 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 16); ubiquitin‐specific protease 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18227P127587  grail3.0002000201  16  AT4G08960   phosphotyrosyl phosphatase activator (PTPA) family protein 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS51803P362609  grail3.0007006601  2     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18878P132143  grail3.0010031101  3  AT5G30510   RPS1 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19324P135264  grail3.0019007301  25  AT3G19150   ICK4 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19581P137065  grail3.0024018502  4  AT2G40830   RHC1A (RING‐H2 finger C1A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19739P138168  grail3.0031017701  20  AT5G24280   ATP binding 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20182P141271  grail3.0049019701  18  AT5G59350   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21684.1) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20278P141946  grail3.0053019501  1  AT5G58575   similar to hypothetical protein [Platanus x acerifolia] (GB:CAL07976.1); contains InterPro domain Sgf11 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20285P141992  grail3.0053022201  9  AT2G30170   catalytic 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20291P142034  grail3.0054007001  30  AT5G14620   DRM2 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS46141P322985  grail3.0082004101  3     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20603P144219  grail3.0084002201  21  AT4G25970   PSD3 (PHOSPHATIDYLSERINE DECARBOXYLASE 3); calcium ion binding / phosphatidylserine decarboxylase 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20736P145151  grail3.0099003801  16  AT5G16800   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS52705P368925  grail3.0175000301  5     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38283P267981  grail3.0202000901  5     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20948P146635  grail3.0209000301  20  AT3G25500   AHF1 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38895P272263  gw1.1063.6.1  33  AT1G31220   phosphoribosylglycinamide formyltransferase 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38967P272768  gw1.117.114.14  AT2G21120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G38730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64612.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF803 (InterPro:IPR008521) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS39682P277773  gw1.158.37.1  1  AT1G54115   cation exchanger 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS39824P278768  gw1.170.45.1  10  AT3G51270   ATP binding / protein serine/threonine kinase 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS47753P334260  gw1.706.3.1  6     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41588P291114  gw1.86.367.1  33  AT4G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13720.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63752.1); contains InterPro domain Uncharacterised conserved protein UCP022348 (InterPro:IPR016804); contains InterPro domain 
Protein of unknown function UPF0114 (InterPro:IPR005134) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41682P291773  gw1.97.110.1  10  AT1G72810   threonine synthase 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS47974P335809  gw1.97.45.1  5     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21282P148970  gw1.I.4141.1  2  AT1G49950   TRB1 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21596P151170  gw1.I.7552.1  4  AT3G24200   monooxygenase 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS48258P337799  gw1.II.1507.1  3  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22109P154762  gw1.II.292.1  31  AT3G13340   WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22281P155964  gw1.II.442.1  22  AT5G37680   ATARLA1A (ADP‐ribosylation factor‐like A1A); GTP binding 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22703P158919  gw1.III.873.1  4  AT4G12230   esterase/lipase/thioesterase family protein 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22925P160470  gw1.IV.3289.1 7  AT5G16150   GLT1 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23417P163916  gw1.IX.4486.1 4  AT5G12290   similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF96236.1); contains InterPro domain Nuclear control of ATP synthase 2 (InterPro:IPR013946) 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23835P166842  gw1.V.4097.1  1  AT4G24240   WRKY7 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23940P167578  gw1.V.5360.1  11  AT5G10910   mraW methylase family protein 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24522P171650  gw1.VII.2411.1  3  AT3G19950   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24613P172287  gw1.VII.3426.1  33  AT2G18510   EMB2444 (EMBRYO DEFECTIVE 2444); RNA binding 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24939P174572  gw1.VIII.2574.1  23  AT5G42740   glucose‐6‐phosphate isomerase 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS25081P175563  gw1.VIII.817.1 15  AT3G06010   ATCHR12; ATP binding / DNA binding 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS49039P343265  gw1.X.2631.1  1  AT1G16670   protein kinase family protein 



RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS26087P182608  gw1.XII.163.1  7  AT1G64720   CP5 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS49715P347997  gw1.XIX.949.1 5     
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27386P191698  gw1.XV.331.1  1  AT5G24314   PTAC7 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27412P191883  gw1.XV.452.1  3  AT5G06160   splicing factor‐related 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27821P194747  gw1.XVII.263.1  29  AT1G12680   PEPKR2 (PHOSPHOENOLPYRUVATE CARBOXYLASE‐RELATED KINASE 2); kinase 
RT  RT1655  1655  17  2  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27954P195676  gw1.XVIII.1606.1  4  AT2G25490   EBF1 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28810P201667  estExt_fgenesh4_pg.C_1700012  3  AT2G44100   ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28832P201819  estExt_fgenesh4_pg.C_1970027  1  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29014P203093  estExt_fgenesh4_pg.C_640111  3  AT3G59490   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29020P203138  estExt_fgenesh4_pg.C_640219  3  AT2G20580   AtRPN1a 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29021P203144  estExt_fgenesh4_pg.C_640223  9  AT4G28440   DNA‐binding protein‐related 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29082P203570  estExt_fgenesh4_pg.C_860139  7  AT4G19420   pectinacetylesterase family protein 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS02016P014110  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2527  5  AT5G09850   transcription elongation factor‐related 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03089P021620  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1867  19  AT5G30495   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G54770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70928.1); contains InterPro domain Fcf2 pre‐rRNA processing (InterPro:IPR014810) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03437P024055  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV0085  6  AT1G27450   ATAPT1 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03592P025143  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XV0641  4  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29273P204907  estExt_fgenesh4_pm.C_700037  10  AT3G04870   ZDS 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04098P028684  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IV0194  15  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04179P029250  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0543  28  AT1G07200   ATP‐dependent Clp protease ClpB protein‐related 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04249P029738  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0672  2  AT1G76140   prolyl oligopeptidase 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04444P031104  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0684  29  AT3G22990   binding 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04596P032170  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0161  18  AT3G18060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04602P032213  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0196  1  AT1G70330  AT 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04791P033534  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVII0002  3  AT3G59800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G43795.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G43795.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46318.1) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04836P033850  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVIII0357  6  AT5G58005   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66690.1) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00094P000655  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I4516  1  AT1G04950   TAFII59 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00288P002014  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II2939  6  AT2G44620   mtACP‐1 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00416P002912  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV0024  6  AT5G14520   pescadillo‐related 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00964P006747  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII2022  3  AT1G68080   oxidoreductase 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS01049P007341  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2258  1  AT2G39570   ACT domain‐containing protein 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS01575P011021  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV2139  3  AT3G48590   HAP5A 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05649P039540  eugene3.00020471  8  AT4G02715   similar to Os10g0423000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001064634.1); similar to Os03g0160200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049036.1) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05682P039769  eugene3.00020603  3  AT1G22770   GI 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS06092P042639  eugene3.00030371  8  AT1G15220   ATCCMH 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS06809P047661  eugene3.00050212  2  AT4G24270   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07316P051210  eugene3.00060687  10  AT3G53670   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37480.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77855.1) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07374P051615  eugene3.00060887  10  AT2G38280   FAC1 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07627P053385  eugene3.00061900  4  AT5G25265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44302.1) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS08209P057457  eugene3.00081078  25  AT1G25682   cell cycle control protein‐related 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS09068P063474  eugene3.00101733  4  AT2G31600   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G53860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64768.1) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10353P072470  eugene3.00131157  6  AT4G28210   EMB1923 (EMBRYO DEFECTIVE 1923) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10491P073436  eugene3.00140280  6  AT2G45860   unknown protein 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10764P075346  eugene3.00141303  4  AT1G79020   transcription factor‐related 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS11562P080931  eugene3.00170041  4  AT5G64380   fructose‐1 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29459P206209  eugene3.00290183  7  AT2G35260   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17840.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74782.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63413.1) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29874P209117  eugene3.00640240  1  AT4G28400   protein phosphatase 2C 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42518P297625  eugene3.00640255  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30261P211824  eugene3.01180028  37  AT2G35330   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) protein‐related 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30479P213349  eugene3.01270083  5  AT4G25230   RIN2 (RPM1 INTERACTING PROTEIN 2); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30632P214422  eugene3.01370046  8  AT1G80260   EMB1427 (EMBRYO DEFECTIVE 1427); tubulin binding 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30674P214712  eugene3.01420045  11  AT4G34620   SSR16 (ribosomal protein S16); structural constituent of ribosome 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS31076P217532  eugene3.01870013  39  AT1G28520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66378.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69825.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN71043.1) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  5     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50480P353350  eugene3.18930001  7     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  6     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS53859P377000  fgenesh1_pg.C_LG_I001918  4     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS53753P376264  fgenesh1_pg.C_LG_I003269  10     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50904P356319  fgenesh1_pg.C_scaffold_190000017  3     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54603P382211  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000017  14     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54642P382482  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000007  10     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS43083P301577  fgenesh4_pg.C_LG_I000327  5     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13140P091980  fgenesh4_pg.C_LG_II001853  2  AT2G47310   flowering time control protein‐related / FCA gamma‐related 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13258P092803  fgenesh4_pg.C_LG_II002583  4  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13337P093354  fgenesh4_pg.C_LG_III000338 4  AT5G63530   ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3); metal ion binding 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13596P095170  fgenesh4_pg.C_LG_III001694 2  AT2G40030   ATNRPD1B 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS15149P106040  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000995  12  AT1G69010   BIM2 (BES1‐INTERACTING MYC‐LIKE PROTEIN 2); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS43894P307255  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001264  1     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS16716P117007  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000988  3     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS16856P117992  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000183  12  AT5G07950   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64456.1) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS44907P314344  fgenesh4_pg.C_scaffold_206000009  9     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  7     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS45544P318807  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000204  7     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS45820P320735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8756000001  9     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17018P119125  fgenesh4_pm.C_LG_I000107 13  AT1G34570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15750.1); similar to hypothetical protein [Lotus japonicus] (GB:CAE45590.1); contains domain YJ37_YEAST_P47118; (PD086192) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17032P119220  fgenesh4_pm.C_LG_I000236 9  AT4G20300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55340.1); similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK24868.1); similar to Os01g0680700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043875.1); similar to Os05g0556600 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001056281.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1639 (InterPro:IPR012438) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17446P122121  fgenesh4_pm.C_LG_V000121 8  AT5G23340   protein binding 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17657P123593  fgenesh4_pm.C_LG_VIII000536  4  AT1G15100   RHA2A (RING‐H2 finger A2A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18020P126136  fgenesh4_pm.C_LG_XVII000007  1  AT2G44065   ribosomal protein L2 family protein 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS37802P264614  fgenesh4_pm.C_scaffold_88000006  2  AT4G24560   UBP16 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 16); ubiquitin‐specific protease 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18227P127587  grail3.0002000201  18  AT4G08960   phosphotyrosyl phosphatase activator (PTPA) family protein 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS51803P362609  grail3.0007006601  2     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18878P132143  grail3.0010031101  3  AT5G30510   RPS1 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19324P135264  grail3.0019007301  24  AT3G19150   ICK4 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19581P137065  grail3.0024018502  4  AT2G40830   RHC1A (RING‐H2 finger C1A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19739P138168  grail3.0031017701  22  AT5G24280   ATP binding 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20182P141271  grail3.0049019701  19  AT5G59350   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21684.1) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20278P141946  grail3.0053019501  1  AT5G58575   similar to hypothetical protein [Platanus x acerifolia] (GB:CAL07976.1); contains InterPro domain Sgf11 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20285P141992  grail3.0053022201  9  AT2G30170   catalytic 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20291P142034  grail3.0054007001  27  AT5G14620   DRM2 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS46141P322985  grail3.0082004101  3     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20736P145151  grail3.0099003801  15  AT5G16800   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS52705P368925  grail3.0175000301  5     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38283P267981  grail3.0202000901  5     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20948P146635  grail3.0209000301  20  AT3G25500   AHF1 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38895P272263  gw1.1063.6.1  31  AT1G31220   phosphoribosylglycinamide formyltransferase 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38967P272768  gw1.117.114.13  AT2G21120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G38730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64612.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF803 (InterPro:IPR008521) 



RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS39682P277773  gw1.158.37.1  1  AT1G54115   cation exchanger 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS39824P278768  gw1.170.45.1  10  AT3G51270   ATP binding / protein serine/threonine kinase 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS40472P283301  gw1.29.22.1  15  AT1G32440   PKP3 (PLASTIDIAL PYRUVATE KINASE 3); pyruvate kinase 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS47753P334260  gw1.706.3.1  6     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41588P291114  gw1.86.367.1  34  AT4G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13720.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63752.1); contains InterPro domain Uncharacterised conserved protein UCP022348 (InterPro:IPR016804); contains InterPro domain 
Protein of unknown function UPF0114 (InterPro:IPR005134) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41682P291773  gw1.97.110.1  10  AT1G72810   threonine synthase 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS47974P335809  gw1.97.45.1  5     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21282P148970  gw1.I.4141.1  2  AT1G49950   TRB1 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21596P151170  gw1.I.7552.1  3  AT3G24200   monooxygenase 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS48258P337799  gw1.II.1507.1  3  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22109P154762  gw1.II.292.1  31  AT3G13340   WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22281P155964  gw1.II.442.1  22  AT5G37680   ATARLA1A (ADP‐ribosylation factor‐like A1A); GTP binding 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22925P160470  gw1.IV.3289.1 7  AT5G16150   GLT1 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23417P163916  gw1.IX.4486.1 4  AT5G12290   similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF96236.1); contains InterPro domain Nuclear control of ATP synthase 2 (InterPro:IPR013946) 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23796P166567  gw1.V.3607.1  3  AT4G35630   PSAT (phosphoserine aminotransferase); phosphoserine transaminase 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23835P166842  gw1.V.4097.1  1  AT4G24240   WRKY7 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23940P167578  gw1.V.5360.1  12  AT5G10910   mraW methylase family protein 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24522P171650  gw1.VII.2411.1  3  AT3G19950   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24613P172287  gw1.VII.3426.1  34  AT2G18510   EMB2444 (EMBRYO DEFECTIVE 2444); RNA binding 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24939P174572  gw1.VIII.2574.1  23  AT5G42740   glucose‐6‐phosphate isomerase 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS25081P175563  gw1.VIII.817.1 16  AT3G06010   ATCHR12; ATP binding / DNA binding 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS49039P343265  gw1.X.2631.1  1  AT1G16670   protein kinase family protein 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS26087P182608  gw1.XII.163.1  7  AT1G64720   CP5 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS49715P347997  gw1.XIX.949.1 5     
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27412P191883  gw1.XV.452.1  3  AT5G06160   splicing factor‐related 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27821P194747  gw1.XVII.263.1  30  AT1G12680   PEPKR2 (PHOSPHOENOLPYRUVATE CARBOXYLASE‐RELATED KINASE 2); kinase 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27954P195676  gw1.XVIII.1606.1  5  AT2G25490   EBF1 
RT  RT1656  1656  17  2  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28125P196875  gw1.XVIII.3311.1  3  AT2G24280   serine carboxypeptidase S28 family protein 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28810P201667  estExt_fgenesh4_pg.C_1700012  3  AT2G44100   ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28832P201819  estExt_fgenesh4_pg.C_1970027  1  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29014P203093  estExt_fgenesh4_pg.C_640111  3  AT3G59490   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29020P203138  estExt_fgenesh4_pg.C_640219  3  AT2G20580   AtRPN1a 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29021P203144  estExt_fgenesh4_pg.C_640223  11  AT4G28440   DNA‐binding protein‐related 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29082P203570  estExt_fgenesh4_pg.C_860139  6  AT4G19420   pectinacetylesterase family protein 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS02016P014110  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2527  4  AT5G09850   transcription elongation factor‐related 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03089P021620  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1867  19  AT5G30495   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G54770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70928.1); contains InterPro domain Fcf2 pre‐rRNA processing (InterPro:IPR014810) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03437P024055  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV0085  7  AT1G27450   ATAPT1 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03592P025143  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XV0641  5  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29273P204907  estExt_fgenesh4_pm.C_700037  11  AT3G04870   ZDS 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04098P028684  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IV0194  14  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04179P029250  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0543  29  AT1G07200   ATP‐dependent Clp protease ClpB protein‐related 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04249P029738  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0672  1  AT1G76140   prolyl oligopeptidase 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04444P031104  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0684  26  AT3G22990   binding 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04602P032213  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0196  1  AT1G70330  AT 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04791P033534  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVII0002  3  AT3G59800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G43795.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G43795.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46318.1) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04836P033850  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVIII0357  5  AT5G58005   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66690.1) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28289P198019  estExt_Genewise1_v1.C_1320075  9  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00094P000655  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I4516  1  AT1G04950   TAFII59 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00288P002014  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II2939  6  AT2G44620   mtACP‐1 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00416P002912  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV0024  6  AT5G14520   pescadillo‐related 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00494P003455  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3912  13  AT5G37370   ATSRL1; binding 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00964P006747  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII2022  3  AT1G68080   oxidoreductase 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS01049P007341  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2258  1  AT2G39570   ACT domain‐containing protein 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS01575P011021  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV2139  3  AT3G48590   HAP5A 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04942P034593  eugene3.00002317  10  AT5G39790   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05649P039540  eugene3.00020471  8  AT4G02715   similar to Os10g0423000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001064634.1); similar to Os03g0160200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049036.1) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05682P039769  eugene3.00020603  2  AT1G22770   GI 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS06092P042639  eugene3.00030371  8  AT1G15220   ATCCMH 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS06809P047661  eugene3.00050212  2  AT4G24270   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07316P051210  eugene3.00060687  11  AT3G53670   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37480.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77855.1) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07374P051615  eugene3.00060887  11  AT2G38280   FAC1 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07627P053385  eugene3.00061900  4  AT5G25265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44302.1) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS08209P057457  eugene3.00081078  23  AT1G25682   cell cycle control protein‐related 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS09068P063474  eugene3.00101733  3  AT2G31600   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G53860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64768.1) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10353P072470  eugene3.00131157  6  AT4G28210   EMB1923 (EMBRYO DEFECTIVE 1923) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10491P073436  eugene3.00140280  5  AT2G45860   unknown protein 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10764P075346  eugene3.00141303  3  AT1G79020   transcription factor‐related 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS11179P078249  eugene3.00160096  4  AT1G12060   ATBAG5 (ARABIDOPSIS THALIANA BCL‐2‐ASSOCIATED ATHANOGENE 5); protein binding 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS11562P080931  eugene3.00170041  4  AT5G64380   fructose‐1 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS12074P084512  eugene3.00190486  2  AT5G17510   electron carrier/ heme binding / iron ion binding 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29874P209117  eugene3.00640240  1  AT4G28400   protein phosphatase 2C 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42518P297625  eugene3.00640255  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30216P211511  eugene3.01070035  1  AT5G53870   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30261P211824  eugene3.01180028  36  AT2G35330   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) protein‐related 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30479P213349  eugene3.01270083  4  AT4G25230   RIN2 (RPM1 INTERACTING PROTEIN 2); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30632P214422  eugene3.01370046  7  AT1G80260   EMB1427 (EMBRYO DEFECTIVE 1427); tubulin binding 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30674P214712  eugene3.01420045  10  AT4G34620   SSR16 (ribosomal protein S16); structural constituent of ribosome 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS31076P217532  eugene3.01870013  41  AT1G28520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66378.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69825.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN71043.1) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  5     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50480P353350  eugene3.18930001  6     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  6     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS53753P376264  fgenesh1_pg.C_LG_I003269  9     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50904P356319  fgenesh1_pg.C_scaffold_190000017  3     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54603P382211  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000017  13     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54642P382482  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000007  10     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS43083P301577  fgenesh4_pg.C_LG_I000327  5     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS12645P088514  fgenesh4_pg.C_LG_I002441  17  AT3G42860   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13140P091980  fgenesh4_pg.C_LG_II001853  3  AT2G47310   flowering time control protein‐related / FCA gamma‐related 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13258P092803  fgenesh4_pg.C_LG_II002583  6  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13337P093354  fgenesh4_pg.C_LG_III000338 4  AT5G63530   ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3); metal ion binding 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13596P095170  fgenesh4_pg.C_LG_III001694 1  AT2G40030   ATNRPD1B 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS15149P106040  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000995  13  AT1G69010   BIM2 (BES1‐INTERACTING MYC‐LIKE PROTEIN 2); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS43894P307255  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001264  1     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS16716P117007  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000988  3     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS16856P117992  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000183  13  AT5G07950   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64456.1) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS44907P314344  fgenesh4_pg.C_scaffold_206000009  9     



RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  7     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS45544P318807  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000204  7     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS45820P320735  fgenesh4_pg.C_scaffold_8756000001  8     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17018P119125  fgenesh4_pm.C_LG_I000107 13  AT1G34570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15750.1); similar to hypothetical protein [Lotus japonicus] (GB:CAE45590.1); contains domain YJ37_YEAST_P47118; (PD086192) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17032P119220  fgenesh4_pm.C_LG_I000236 8  AT4G20300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55340.1); similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK24868.1); similar to Os01g0680700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043875.1); similar to Os05g0556600 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001056281.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1639 (InterPro:IPR012438) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17446P122121  fgenesh4_pm.C_LG_V000121 9  AT5G23340   protein binding 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17657P123593  fgenesh4_pm.C_LG_VIII000536  5  AT1G15100   RHA2A (RING‐H2 finger A2A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18020P126136  fgenesh4_pm.C_LG_XVII000007  1  AT2G44065   ribosomal protein L2 family protein 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS37802P264614  fgenesh4_pm.C_scaffold_88000006  2  AT4G24560   UBP16 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 16); ubiquitin‐specific protease 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18227P127587  grail3.0002000201  17  AT4G08960   phosphotyrosyl phosphatase activator (PTPA) family protein 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS51803P362609  grail3.0007006601  2     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18878P132143  grail3.0010031101  3  AT5G30510   RPS1 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19324P135264  grail3.0019007301  23  AT3G19150   ICK4 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19581P137065  grail3.0024018502  4  AT2G40830   RHC1A (RING‐H2 finger C1A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19739P138168  grail3.0031017701  22  AT5G24280   ATP binding 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20182P141271  grail3.0049019701  18  AT5G59350   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21684.1) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20278P141946  grail3.0053019501  2  AT5G58575   similar to hypothetical protein [Platanus x acerifolia] (GB:CAL07976.1); contains InterPro domain Sgf11 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20285P141992  grail3.0053022201  10  AT2G30170   catalytic 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20291P142034  grail3.0054007001  28  AT5G14620   DRM2 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS46141P322985  grail3.0082004101  3     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS52705P368925  grail3.0175000301  4     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38283P267981  grail3.0202000901  5     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20948P146635  grail3.0209000301  21  AT3G25500   AHF1 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38895P272263  gw1.1063.6.1  29  AT1G31220   phosphoribosylglycinamide formyltransferase 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS39824P278768  gw1.170.45.1  9  AT3G51270   ATP binding / protein serine/threonine kinase 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS40421P282946  gw1.28.733.1  15  AT2G36910   ATMDR1 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS40472P283301  gw1.29.22.1  15  AT1G32440   PKP3 (PLASTIDIAL PYRUVATE KINASE 3); pyruvate kinase 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS47753P334260  gw1.706.3.1  6     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41588P291114  gw1.86.367.1  35  AT4G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13720.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63752.1); contains InterPro domain Uncharacterised conserved protein UCP022348 (InterPro:IPR016804); contains InterPro domain 
Protein of unknown function UPF0114 (InterPro:IPR005134) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41682P291773  gw1.97.110.1  11  AT1G72810   threonine synthase 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS47974P335809  gw1.97.45.1  5     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21282P148970  gw1.I.4141.1  2  AT1G49950   TRB1 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21596P151170  gw1.I.7552.1  2  AT3G24200   monooxygenase 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS48258P337799  gw1.II.1507.1  2  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22281P155964  gw1.II.442.1  24  AT5G37680   ATARLA1A (ADP‐ribosylation factor‐like A1A); GTP binding 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22925P160470  gw1.IV.3289.1 6  AT5G16150   GLT1 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23199P162391  gw1.IX.2273.1 1  AT4G06744   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23417P163916  gw1.IX.4486.1 6  AT5G12290   similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF96236.1); contains InterPro domain Nuclear control of ATP synthase 2 (InterPro:IPR013946) 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23796P166567  gw1.V.3607.1  3  AT4G35630   PSAT (phosphoserine aminotransferase); phosphoserine transaminase 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23835P166842  gw1.V.4097.1  1  AT4G24240   WRKY7 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23940P167578  gw1.V.5360.1  15  AT5G10910   mraW methylase family protein 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24522P171650  gw1.VII.2411.1  3  AT3G19950   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24613P172287  gw1.VII.3426.1  32  AT2G18510   EMB2444 (EMBRYO DEFECTIVE 2444); RNA binding 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24939P174572  gw1.VIII.2574.1  21  AT5G42740   glucose‐6‐phosphate isomerase 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS25081P175563  gw1.VIII.817.1 13  AT3G06010   ATCHR12; ATP binding / DNA binding 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS49039P343265  gw1.X.2631.1  1  AT1G16670   protein kinase family protein 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS26087P182608  gw1.XII.163.1  7  AT1G64720   CP5 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS49715P347997  gw1.XIX.949.1 5     
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27412P191883  gw1.XV.452.1  3  AT5G06160   splicing factor‐related 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27821P194747  gw1.XVII.263.1  33  AT1G12680   PEPKR2 (PHOSPHOENOLPYRUVATE CARBOXYLASE‐RELATED KINASE 2); kinase 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27954P195676  gw1.XVIII.1606.1  5  AT2G25490   EBF1 
RT  RT1657  1657  17  2  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28125P196875  gw1.XVIII.3311.1  4  AT2G24280   serine carboxypeptidase S28 family protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28810P201667  estExt_fgenesh4_pg.C_1700012  3  AT2G44100   ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28832P201819  estExt_fgenesh4_pg.C_1970027  1  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28985P202889  estExt_fgenesh4_pg.C_440224  2  AT4G25700   CHY1 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29014P203093  estExt_fgenesh4_pg.C_640111  3  AT3G59490   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29020P203138  estExt_fgenesh4_pg.C_640219  3  AT2G20580   AtRPN1a 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29021P203144  estExt_fgenesh4_pg.C_640223  11  AT4G28440   DNA‐binding protein‐related 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29082P203570  estExt_fgenesh4_pg.C_860139  7  AT4G19420   pectinacetylesterase family protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS02016P014110  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2527  4  AT5G09850   transcription elongation factor‐related 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03089P021620  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1867  20  AT5G30495   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G54770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70928.1); contains InterPro domain Fcf2 pre‐rRNA processing (InterPro:IPR014810) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03437P024055  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV0085  7  AT1G27450   ATAPT1 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03592P025143  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XV0641  5  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29273P204907  estExt_fgenesh4_pm.C_700037  10  AT3G04870   ZDS 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04179P029250  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0543  31  AT1G07200   ATP‐dependent Clp protease ClpB protein‐related 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04249P029738  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0672  1  AT1G76140   prolyl oligopeptidase 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04444P031104  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0684  25  AT3G22990   binding 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04602P032213  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0196  1  AT1G70330  AT 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04791P033534  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVII0002  3  AT3G59800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G43795.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G43795.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46318.1) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04836P033850  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVIII0357  4  AT5G58005   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66690.1) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28289P198019  estExt_Genewise1_v1.C_1320075  10  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00094P000655  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I4516  1  AT1G04950   TAFII59 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00288P002014  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II2939  4  AT2G44620   mtACP‐1 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00416P002912  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV0024  8  AT5G14520   pescadillo‐related 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00494P003455  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3912  13  AT5G37370   ATSRL1; binding 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00964P006747  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII2022  5  AT1G68080   oxidoreductase 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS01049P007341  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2258  2  AT2G39570   ACT domain‐containing protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS01575P011021  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV2139  3  AT3G48590   HAP5A 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04942P034593  eugene3.00002317  10  AT5G39790   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05649P039540  eugene3.00020471  8  AT4G02715   similar to Os10g0423000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001064634.1); similar to Os03g0160200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049036.1) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05682P039769  eugene3.00020603  2  AT1G22770   GI 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05702P039910  eugene3.00020669  1  AT5G42240   SCPL42 (serine carboxypeptidase‐like 42); serine carboxypeptidase 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05993P041950  eugene3.00021857  11  AT2G47330   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS06092P042639  eugene3.00030371  7  AT1G15220   ATCCMH 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS06809P047661  eugene3.00050212  2  AT4G24270   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07316P051210  eugene3.00060687  11  AT3G53670   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37480.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77855.1) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07374P051615  eugene3.00060887  11  AT2G38280   FAC1 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07627P053385  eugene3.00061900  4  AT5G25265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44302.1) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS08209P057457  eugene3.00081078  20  AT1G25682   cell cycle control protein‐related 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS09068P063474  eugene3.00101733  3  AT2G31600   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G53860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64768.1) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10491P073436  eugene3.00140280  6  AT2G45860   unknown protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10764P075346  eugene3.00141303  2  AT1G79020   transcription factor‐related 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS11179P078249  eugene3.00160096  4  AT1G12060   ATBAG5 (ARABIDOPSIS THALIANA BCL‐2‐ASSOCIATED ATHANOGENE 5); protein binding 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS11562P080931  eugene3.00170041  4  AT5G64380   fructose‐1 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS12074P084512  eugene3.00190486  2  AT5G17510   electron carrier/ heme binding / iron ion binding 



RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29373P205608  eugene3.00280259  5  AT5G51200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65658.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ59031.1); similar to hypothetical protein OsI_006148 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY84915.1) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29874P209117  eugene3.00640240  1  AT4G28400   protein phosphatase 2C 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42518P297625  eugene3.00640255  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30216P211511  eugene3.01070035  1  AT5G53870   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30261P211824  eugene3.01180028  37  AT2G35330   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) protein‐related 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30479P213349  eugene3.01270083  4  AT4G25230   RIN2 (RPM1 INTERACTING PROTEIN 2); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30632P214422  eugene3.01370046  6  AT1G80260   EMB1427 (EMBRYO DEFECTIVE 1427); tubulin binding 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS31076P217532  eugene3.01870013  40  AT1G28520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66378.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69825.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN71043.1) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  4     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50480P353350  eugene3.18930001  5     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  6     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS53753P376264  fgenesh1_pg.C_LG_I003269  7     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50904P356319  fgenesh1_pg.C_scaffold_190000017  2     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54603P382211  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000017  12     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54642P382482  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000007  9     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS43083P301577  fgenesh4_pg.C_LG_I000327  4     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS12645P088514  fgenesh4_pg.C_LG_I002441  18  AT3G42860   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13140P091980  fgenesh4_pg.C_LG_II001853  3  AT2G47310   flowering time control protein‐related / FCA gamma‐related 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13258P092803  fgenesh4_pg.C_LG_II002583  6  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13337P093354  fgenesh4_pg.C_LG_III000338 4  AT5G63530   ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3); metal ion binding 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13596P095170  fgenesh4_pg.C_LG_III001694 1  AT2G40030   ATNRPD1B 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS14621P102344  fgenesh4_pg.C_LG_VI001238 1  AT4G30580   ATS2 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS15149P106040  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000995  13  AT1G69010   BIM2 (BES1‐INTERACTING MYC‐LIKE PROTEIN 2); DNA binding / transcription factor 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS43894P307255  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001264  1     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS16716P117007  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000988  3     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS16856P117992  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000183  13  AT5G07950   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64456.1) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS44907P314344  fgenesh4_pg.C_scaffold_206000009  8     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  6     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17018P119125  fgenesh4_pm.C_LG_I000107 15  AT1G34570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15750.1); similar to hypothetical protein [Lotus japonicus] (GB:CAE45590.1); contains domain YJ37_YEAST_P47118; (PD086192) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17032P119220  fgenesh4_pm.C_LG_I000236 8  AT4G20300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55340.1); similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK24868.1); similar to Os01g0680700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043875.1); similar to Os05g0556600 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001056281.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1639 (InterPro:IPR012438) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17446P122121  fgenesh4_pm.C_LG_V000121 8  AT5G23340   protein binding 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17657P123593  fgenesh4_pm.C_LG_VIII000536  5  AT1G15100   RHA2A (RING‐H2 finger A2A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18020P126136  fgenesh4_pm.C_LG_XVII000007  1  AT2G44065   ribosomal protein L2 family protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18227P127587  grail3.0002000201  17  AT4G08960   phosphotyrosyl phosphatase activator (PTPA) family protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS51803P362609  grail3.0007006601  3     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18878P132143  grail3.0010031101  4  AT5G30510   RPS1 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19324P135264  grail3.0019007301  21  AT3G19150   ICK4 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19581P137065  grail3.0024018502  4  AT2G40830   RHC1A (RING‐H2 finger C1A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19739P138168  grail3.0031017701  21  AT5G24280   ATP binding 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20182P141271  grail3.0049019701  18  AT5G59350   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21684.1) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20278P141946  grail3.0053019501  3  AT5G58575   similar to hypothetical protein [Platanus x acerifolia] (GB:CAL07976.1); contains InterPro domain Sgf11 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20285P141992  grail3.0053022201  10  AT2G30170   catalytic 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20291P142034  grail3.0054007001  26  AT5G14620   DRM2 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS46141P322985  grail3.0082004101  3     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38283P267981  grail3.0202000901  5     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20948P146635  grail3.0209000301  22  AT3G25500   AHF1 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20950P146650  grail3.0209001801  9  AT2G43970   La domain‐containing protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38895P272263  gw1.1063.6.1  26  AT1G31220   phosphoribosylglycinamide formyltransferase 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS39824P278768  gw1.170.45.1  9  AT3G51270   ATP binding / protein serine/threonine kinase 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS40421P282946  gw1.28.733.1  18  AT2G36910   ATMDR1 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS40472P283301  gw1.29.22.1  16  AT1G32440   PKP3 (PLASTIDIAL PYRUVATE KINASE 3); pyruvate kinase 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41067P287468  gw1.5112.1.1  9  AT3G54610   HAT1 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS47753P334260  gw1.706.3.1  5     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41588P291114  gw1.86.367.1  35  AT4G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13720.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63752.1); contains InterPro domain Uncharacterised conserved protein UCP022348 (InterPro:IPR016804); contains InterPro domain 
Protein of unknown function UPF0114 (InterPro:IPR005134) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41682P291773  gw1.97.110.1  11  AT1G72810   threonine synthase 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS47974P335809  gw1.97.45.1  4     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21282P148970  gw1.I.4141.1  2  AT1G49950   TRB1 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS48258P337799  gw1.II.1507.1  4  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22281P155964  gw1.II.442.1  26  AT5G37680   ATARLA1A (ADP‐ribosylation factor‐like A1A); GTP binding 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22925P160470  gw1.IV.3289.1 5  AT5G16150   GLT1 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23199P162391  gw1.IX.2273.1 1  AT4G06744   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23417P163916  gw1.IX.4486.1 6  AT5G12290   similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF96236.1); contains InterPro domain Nuclear control of ATP synthase 2 (InterPro:IPR013946) 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23796P166567  gw1.V.3607.1  3  AT4G35630   PSAT (phosphoserine aminotransferase); phosphoserine transaminase 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23835P166842  gw1.V.4097.1  1  AT4G24240   WRKY7 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23940P167578  gw1.V.5360.1  16  AT5G10910   mraW methylase family protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24522P171650  gw1.VII.2411.1  4  AT3G19950   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24613P172287  gw1.VII.3426.1  31  AT2G18510   EMB2444 (EMBRYO DEFECTIVE 2444); RNA binding 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24835P173844  gw1.VIII.1815.1  13  AT2G33450   50S ribosomal protein L28 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24939P174572  gw1.VIII.2574.1  21  AT5G42740   glucose‐6‐phosphate isomerase 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS25081P175563  gw1.VIII.817.1 12  AT3G06010   ATCHR12; ATP binding / DNA binding 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS49039P343265  gw1.X.2631.1  1  AT1G16670   protein kinase family protein 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS26087P182608  gw1.XII.163.1  7  AT1G64720   CP5 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS49715P347997  gw1.XIX.949.1 4     
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27412P191883  gw1.XV.452.1  3  AT5G06160   splicing factor‐related 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27821P194747  gw1.XVII.263.1  33  AT1G12680   PEPKR2 (PHOSPHOENOLPYRUVATE CARBOXYLASE‐RELATED KINASE 2); kinase 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27954P195676  gw1.XVIII.1606.1  5  AT2G25490   EBF1 
RT  RT1658  1658  17  2  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28125P196875  gw1.XVIII.3311.1  4  AT2G24280   serine carboxypeptidase S28 family protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28810P201667  estExt_fgenesh4_pg.C_1700012  3  AT2G44100   ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28832P201819  estExt_fgenesh4_pg.C_1970027  1  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28985P202889  estExt_fgenesh4_pg.C_440224  2  AT4G25700   CHY1 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29014P203093  estExt_fgenesh4_pg.C_640111  3  AT3G59490   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29020P203138  estExt_fgenesh4_pg.C_640219  3  AT2G20580   AtRPN1a 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29021P203144  estExt_fgenesh4_pg.C_640223  10  AT4G28440   DNA‐binding protein‐related 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29082P203570  estExt_fgenesh4_pg.C_860139  7  AT4G19420   pectinacetylesterase family protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS02016P014110  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2527  3  AT5G09850   transcription elongation factor‐related 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS02729P019100  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0152  11  AT2G35760   integral membrane family protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03089P021620  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1867  20  AT5G30495   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G54770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70928.1); contains InterPro domain Fcf2 pre‐rRNA processing (InterPro:IPR014810) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03437P024055  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV0085  8  AT1G27450   ATAPT1 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03592P025143  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XV0641  5  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29273P204907  estExt_fgenesh4_pm.C_700037  10  AT3G04870   ZDS 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04249P029738  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0672  1  AT1G76140   prolyl oligopeptidase 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04444P031104  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0684  23  AT3G22990   binding 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04602P032213  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0196  1  AT1G70330  AT 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04791P033534  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVII0002  3  AT3G59800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G43795.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G43795.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46318.1) 



RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04836P033850  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVIII0357  4  AT5G58005   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66690.1) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28289P198019  estExt_Genewise1_v1.C_1320075  10  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00094P000655  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I4516  1  AT1G04950   TAFII59 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00288P002014  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II2939  4  AT2G44620   mtACP‐1 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00494P003455  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3912  13  AT5G37370   ATSRL1; binding 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00964P006747  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII2022  5  AT1G68080   oxidoreductase 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS01049P007341  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2258  2  AT2G39570   ACT domain‐containing protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS01575P011021  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV2139  3  AT3G48590   HAP5A 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04942P034593  eugene3.00002317  9  AT5G39790   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05649P039540  eugene3.00020471  8  AT4G02715   similar to Os10g0423000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001064634.1); similar to Os03g0160200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049036.1) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05682P039769  eugene3.00020603  2  AT1G22770   GI 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05702P039910  eugene3.00020669  2  AT5G42240   SCPL42 (serine carboxypeptidase‐like 42); serine carboxypeptidase 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05993P041950  eugene3.00021857  9  AT2G47330   DEAD/DEAH box helicase 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS06092P042639  eugene3.00030371  6  AT1G15220   ATCCMH 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS06809P047661  eugene3.00050212  2  AT4G24270   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07316P051210  eugene3.00060687  11  AT3G53670   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37480.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77855.1) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07374P051615  eugene3.00060887  10  AT2G38280   FAC1 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07627P053385  eugene3.00061900  3  AT5G25265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44302.1) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS08209P057457  eugene3.00081078  17  AT1G25682   cell cycle control protein‐related 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS09068P063474  eugene3.00101733  3  AT2G31600   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G53860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64768.1) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10764P075346  eugene3.00141303  1  AT1G79020   transcription factor‐related 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS11179P078249  eugene3.00160096  4  AT1G12060   ATBAG5 (ARABIDOPSIS THALIANA BCL‐2‐ASSOCIATED ATHANOGENE 5); protein binding 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS11562P080931  eugene3.00170041  5  AT5G64380   fructose‐1 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS12074P084512  eugene3.00190486  2  AT5G17510   electron carrier/ heme binding / iron ion binding 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29373P205608  eugene3.00280259  5  AT5G51200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65658.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ59031.1); similar to hypothetical protein OsI_006148 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY84915.1) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29874P209117  eugene3.00640240  1  AT4G28400   protein phosphatase 2C 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42518P297625  eugene3.00640255  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30216P211511  eugene3.01070035  2  AT5G53870   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30261P211824  eugene3.01180028  35  AT2G35330   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) protein‐related 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30479P213349  eugene3.01270083  5  AT4G25230   RIN2 (RPM1 INTERACTING PROTEIN 2); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30632P214422  eugene3.01370046  6  AT1G80260   EMB1427 (EMBRYO DEFECTIVE 1427); tubulin binding 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS31076P217532  eugene3.01870013  38  AT1G28520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66378.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69825.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN71043.1) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  4     
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50480P353350  eugene3.18930001  4     
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  4     
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS53753P376264  fgenesh1_pg.C_LG_I003269  6     
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50904P356319  fgenesh1_pg.C_scaffold_190000017  2     
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54603P382211  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000017  9     
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54642P382482  fgenesh1_pg.C_scaffold_230000007  6     
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS43083P301577  fgenesh4_pg.C_LG_I000327  2     
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS12645P088514  fgenesh4_pg.C_LG_I002441  17  AT3G42860   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13140P091980  fgenesh4_pg.C_LG_II001853  3  AT2G47310   flowering time control protein‐related / FCA gamma‐related 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13258P092803  fgenesh4_pg.C_LG_II002583  5  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13337P093354  fgenesh4_pg.C_LG_III000338 3  AT5G63530   ATFP3 (Arabidopsis thaliana farnesylated protein 3); metal ion binding 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS14621P102344  fgenesh4_pg.C_LG_VI001238 1  AT4G30580   ATS2 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS43894P307255  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001264  1     
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS16716P117007  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000988  3     
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS16856P117992  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000183  14  AT5G07950   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64456.1) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17018P119125  fgenesh4_pm.C_LG_I000107 14  AT1G34570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15750.1); similar to hypothetical protein [Lotus japonicus] (GB:CAE45590.1); contains domain YJ37_YEAST_P47118; (PD086192) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17032P119220  fgenesh4_pm.C_LG_I000236 8  AT4G20300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55340.1); similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK24868.1); similar to Os01g0680700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043875.1); similar to Os05g0556600 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001056281.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1639 (InterPro:IPR012438) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17446P122121  fgenesh4_pm.C_LG_V000121 7  AT5G23340   protein binding 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17657P123593  fgenesh4_pm.C_LG_VIII000536  5  AT1G15100   RHA2A (RING‐H2 finger A2A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18020P126136  fgenesh4_pm.C_LG_XVII000007  1  AT2G44065   ribosomal protein L2 family protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18227P127587  grail3.0002000201  16  AT4G08960   phosphotyrosyl phosphatase activator (PTPA) family protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS51803P362609  grail3.0007006601  3     
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18878P132143  grail3.0010031101  3  AT5G30510   RPS1 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19324P135264  grail3.0019007301  18  AT3G19150   ICK4 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19581P137065  grail3.0024018502  3  AT2G40830   RHC1A (RING‐H2 finger C1A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19739P138168  grail3.0031017701  20  AT5G24280   ATP binding 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20182P141271  grail3.0049019701  17  AT5G59350   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21684.1) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20278P141946  grail3.0053019501  3  AT5G58575   similar to hypothetical protein [Platanus x acerifolia] (GB:CAL07976.1); contains InterPro domain Sgf11 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20285P141992  grail3.0053022201  10  AT2G30170   catalytic 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20291P142034  grail3.0054007001  24  AT5G14620   DRM2 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS46141P322985  grail3.0082004101  3     
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38283P267981  grail3.0202000901  4     
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20948P146635  grail3.0209000301  21  AT3G25500   AHF1 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20950P146650  grail3.0209001801  7  AT2G43970   La domain‐containing protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38895P272263  gw1.1063.6.1  24  AT1G31220   phosphoribosylglycinamide formyltransferase 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS39075P273520  gw1.122.159.13  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS39458P276204  gw1.142.161.117  AT3G59670   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37440.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37440.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46283.1) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS39824P278768  gw1.170.45.1  7  AT3G51270   ATP binding / protein serine/threonine kinase 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS40421P282946  gw1.28.733.1  17  AT2G36910   ATMDR1 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS40472P283301  gw1.29.22.1  16  AT1G32440   PKP3 (PLASTIDIAL PYRUVATE KINASE 3); pyruvate kinase 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41067P287468  gw1.5112.1.1  10  AT3G54610   HAT1 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS47753P334260  gw1.706.3.1  4     
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41588P291114  gw1.86.367.1  34  AT4G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13720.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63752.1); contains InterPro domain Uncharacterised conserved protein UCP022348 (InterPro:IPR016804); contains InterPro domain 
Protein of unknown function UPF0114 (InterPro:IPR005134) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41682P291773  gw1.97.110.1  10  AT1G72810   threonine synthase 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20956P146692  gw1.I.1006.1  5  AT5G58900   myb family transcription factor 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21282P148970  gw1.I.4141.1  2  AT1G49950   TRB1 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS48258P337799  gw1.II.1507.1  3  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22132P154923  gw1.II.3041.1  2  AT3G49940   LBD38 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 38) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22281P155964  gw1.II.442.1  25  AT5G37680   ATARLA1A (ADP‐ribosylation factor‐like A1A); GTP binding 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23199P162391  gw1.IX.2273.1 1  AT4G06744   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23417P163916  gw1.IX.4486.1 6  AT5G12290   similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF96236.1); contains InterPro domain Nuclear control of ATP synthase 2 (InterPro:IPR013946) 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23796P166567  gw1.V.3607.1  3  AT4G35630   PSAT (phosphoserine aminotransferase); phosphoserine transaminase 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23835P166842  gw1.V.4097.1  3  AT4G24240   WRKY7 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23940P167578  gw1.V.5360.1  17  AT5G10910   mraW methylase family protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24522P171650  gw1.VII.2411.1  4  AT3G19950   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24613P172287  gw1.VII.3426.1  27  AT2G18510   EMB2444 (EMBRYO DEFECTIVE 2444); RNA binding 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24835P173844  gw1.VIII.1815.1  13  AT2G33450   50S ribosomal protein L28 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS25081P175563  gw1.VIII.817.1 11  AT3G06010   ATCHR12; ATP binding / DNA binding 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS49039P343265  gw1.X.2631.1  1  AT1G16670   protein kinase family protein 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS26087P182608  gw1.XII.163.1  6  AT1G64720   CP5 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS49715P347997  gw1.XIX.949.1 3     



RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27412P191883  gw1.XV.452.1  3  AT5G06160   splicing factor‐related 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27821P194747  gw1.XVII.263.1  33  AT1G12680   PEPKR2 (PHOSPHOENOLPYRUVATE CARBOXYLASE‐RELATED KINASE 2); kinase 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27954P195676  gw1.XVIII.1606.1  5  AT2G25490   EBF1 
RT  RT1659  1659  17  2  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28125P196875  gw1.XVIII.3311.1  3  AT2G24280   serine carboxypeptidase S28 family protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28810P201667  estExt_fgenesh4_pg.C_1700012  3  AT2G44100   ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28832P201819  estExt_fgenesh4_pg.C_1970027  1  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28985P202889  estExt_fgenesh4_pg.C_440224  2  AT4G25700   CHY1 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29014P203093  estExt_fgenesh4_pg.C_640111  3  AT3G59490   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29020P203138  estExt_fgenesh4_pg.C_640219  3  AT2G20580   AtRPN1a 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29021P203144  estExt_fgenesh4_pg.C_640223  10  AT4G28440   DNA‐binding protein‐related 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29082P203570  estExt_fgenesh4_pg.C_860139  9  AT4G19420   pectinacetylesterase family protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS02729P019100  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0152  11  AT2G35760   integral membrane family protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03089P021620  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1867  21  AT5G30495   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G54770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70928.1); contains InterPro domain Fcf2 pre‐rRNA processing (InterPro:IPR014810) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03437P024055  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV0085  8  AT1G27450   ATAPT1 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS03592P025143  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XV0641  4  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29273P204907  estExt_fgenesh4_pm.C_700037  10  AT3G04870   ZDS 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04444P031104  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0684  21  AT3G22990   binding 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04602P032213  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0196  1  AT1G70330  AT 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04791P033534  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVII0002  3  AT3G59800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G43795.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G43795.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46318.1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04836P033850  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVIII0357  4  AT5G58005   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66690.1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28289P198019  estExt_Genewise1_v1.C_1320075  10  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00094P000655  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I4516  1  AT1G04950   TAFII59 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00288P002014  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II2939  4  AT2G44620   mtACP‐1 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00494P003455  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3912  12  AT5G37370   ATSRL1; binding 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS00964P006747  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII2022  4  AT1G68080   oxidoreductase 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS01049P007341  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2258  1  AT2G39570   ACT domain‐containing protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS04942P034593  eugene3.00002317  9  AT5G39790   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05649P039540  eugene3.00020471  6  AT4G02715   similar to Os10g0423000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001064634.1); similar to Os03g0160200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049036.1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05682P039769  eugene3.00020603  2  AT1G22770   GI 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS05702P039910  eugene3.00020669  2  AT5G42240   SCPL42 (serine carboxypeptidase‐like 42); serine carboxypeptidase 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS06092P042639  eugene3.00030371  5  AT1G15220   ATCCMH 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS06809P047661  eugene3.00050212  2  AT4G24270   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07316P051210  eugene3.00060687  12  AT3G53670   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37480.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77855.1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07374P051615  eugene3.00060887  10  AT2G38280   FAC1 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS07627P053385  eugene3.00061900  1  AT5G25265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44302.1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS08209P057457  eugene3.00081078  16  AT1G25682   cell cycle control protein‐related 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS09068P063474  eugene3.00101733  4  AT2G31600   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G53860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64768.1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10764P075346  eugene3.00141303  1  AT1G79020   transcription factor‐related 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS11179P078249  eugene3.00160096  5  AT1G12060   ATBAG5 (ARABIDOPSIS THALIANA BCL‐2‐ASSOCIATED ATHANOGENE 5); protein binding 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS11562P080931  eugene3.00170041  5  AT5G64380   fructose‐1 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS12074P084512  eugene3.00190486  2  AT5G17510   electron carrier/ heme binding / iron ion binding 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29373P205608  eugene3.00280259  4  AT5G51200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65658.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ59031.1); similar to hypothetical protein OsI_006148 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY84915.1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29874P209117  eugene3.00640240  1  AT4G28400   protein phosphatase 2C 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42518P297625  eugene3.00640255  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30216P211511  eugene3.01070035  3  AT5G53870   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30261P211824  eugene3.01180028  35  AT2G35330   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) protein‐related 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30479P213349  eugene3.01270083  5  AT4G25230   RIN2 (RPM1 INTERACTING PROTEIN 2); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30632P214422  eugene3.01370046  6  AT1G80260   EMB1427 (EMBRYO DEFECTIVE 1427); tubulin binding 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS31076P217532  eugene3.01870013  35  AT1G28520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66378.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69825.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN71043.1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  3     
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50480P353350  eugene3.18930001  3     
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS53753P376264  fgenesh1_pg.C_LG_I003269  4     
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS50904P356319  fgenesh1_pg.C_scaffold_190000017  2     
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS54603P382211  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000017  5     
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS12645P088514  fgenesh4_pg.C_LG_I002441  17  AT3G42860   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13111P091776  fgenesh4_pg.C_LG_II001653  19  AT1G01090   PDH‐E1 ALPHA (PYRUVATE DEHYDROGENASE E1 ALPHA); pyruvate dehydrogenase (acetyl‐transferring) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13140P091980  fgenesh4_pg.C_LG_II001853  3  AT2G47310   flowering time control protein‐related / FCA gamma‐related 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS13258P092803  fgenesh4_pg.C_LG_II002583  5  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS14621P102344  fgenesh4_pg.C_LG_VI001238 1  AT4G30580   ATS2 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS16716P117007  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000988  3     
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS16856P117992  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000183  14  AT5G07950   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64456.1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17018P119125  fgenesh4_pm.C_LG_I000107 13  AT1G34570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15750.1); similar to hypothetical protein [Lotus japonicus] (GB:CAE45590.1); contains domain YJ37_YEAST_P47118; (PD086192) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17032P119220  fgenesh4_pm.C_LG_I000236 7  AT4G20300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55340.1); similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK24868.1); similar to Os01g0680700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043875.1); similar to Os05g0556600 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001056281.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1639 (InterPro:IPR012438) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17446P122121  fgenesh4_pm.C_LG_V000121 7  AT5G23340   protein binding 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17657P123593  fgenesh4_pm.C_LG_VIII000536  7  AT1G15100   RHA2A (RING‐H2 finger A2A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18020P126136  fgenesh4_pm.C_LG_XVII000007  1  AT2G44065   ribosomal protein L2 family protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18227P127587  grail3.0002000201  15  AT4G08960   phosphotyrosyl phosphatase activator (PTPA) family protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS51803P362609  grail3.0007006601  2     
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18878P132143  grail3.0010031101  3  AT5G30510   RPS1 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19324P135264  grail3.0019007301  17  AT3G19150   ICK4 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19581P137065  grail3.0024018502  3  AT2G40830   RHC1A (RING‐H2 finger C1A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19739P138168  grail3.0031017701  18  AT5G24280   ATP binding 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20182P141271  grail3.0049019701  15  AT5G59350   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21684.1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20278P141946  grail3.0053019501  3  AT5G58575   similar to hypothetical protein [Platanus x acerifolia] (GB:CAL07976.1); contains InterPro domain Sgf11 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20285P141992  grail3.0053022201  10  AT2G30170   catalytic 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20291P142034  grail3.0054007001  23  AT5G14620   DRM2 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20453P143165  grail3.0068003002  9  AT3G47300   SELT (SELT‐LIKE PROTEIN PRECURSOR); selenium binding 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38283P267981  grail3.0202000901  4     
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20948P146635  grail3.0209000301  21  AT3G25500   AHF1 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20949P146640  grail3.0209001701  2     
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20950P146650  grail3.0209001801  6  AT2G43970   La domain‐containing protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38895P272263  gw1.1063.6.1  23  AT1G31220   phosphoribosylglycinamide formyltransferase 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS39075P273520  gw1.122.159.13  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS39458P276204  gw1.142.161.118  AT3G59670   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37440.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37440.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46283.1) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS39632P277421  gw1.15412.1.11  AT3G26510   octicosapeptide/Phox/Bem1p (PB1) domain‐containing protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS40421P282946  gw1.28.733.1  18  AT2G36910   ATMDR1 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS40472P283301  gw1.29.22.1  16  AT1G32440   PKP3 (PLASTIDIAL PYRUVATE KINASE 3); pyruvate kinase 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41067P287468  gw1.5112.1.1  9  AT3G54610   HAT1 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS47753P334260  gw1.706.3.1  3     
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41588P291114  gw1.86.367.1  35  AT4G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13720.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63752.1); contains InterPro domain Uncharacterised conserved protein UCP022348 (InterPro:IPR016804); contains InterPro domain 
Protein of unknown function UPF0114 (InterPro:IPR005134) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41682P291773  gw1.97.110.1  11  AT1G72810   threonine synthase 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20956P146692  gw1.I.1006.1  6  AT5G58900   myb family transcription factor 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21282P148970  gw1.I.4141.1  2  AT1G49950   TRB1 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21427P149985  gw1.I.5672.1  1  AT5G47610   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 



RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS48258P337799  gw1.II.1507.1  2  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22132P154923  gw1.II.3041.1  2  AT3G49940   LBD38 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 38) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22281P155964  gw1.II.442.1  23  AT5G37680   ATARLA1A (ADP‐ribosylation factor‐like A1A); GTP binding 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23199P162391  gw1.IX.2273.1 1  AT4G06744   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23417P163916  gw1.IX.4486.1 6  AT5G12290   similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF96236.1); contains InterPro domain Nuclear control of ATP synthase 2 (InterPro:IPR013946) 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23796P166567  gw1.V.3607.1  3  AT4G35630   PSAT (phosphoserine aminotransferase); phosphoserine transaminase 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23835P166842  gw1.V.4097.1  3  AT4G24240   WRKY7 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23940P167578  gw1.V.5360.1  17  AT5G10910   mraW methylase family protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24522P171650  gw1.VII.2411.1  5  AT3G19950   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24835P173844  gw1.VIII.1815.1  12  AT2G33450   50S ribosomal protein L28 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS25081P175563  gw1.VIII.817.1 10  AT3G06010   ATCHR12; ATP binding / DNA binding 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS49039P343265  gw1.X.2631.1  1  AT1G16670   protein kinase family protein 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS26087P182608  gw1.XII.163.1  6  AT1G64720   CP5 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS49715P347997  gw1.XIX.949.1 3     
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27412P191883  gw1.XV.452.1  2  AT5G06160   splicing factor‐related 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27821P194747  gw1.XVII.263.1  34  AT1G12680   PEPKR2 (PHOSPHOENOLPYRUVATE CARBOXYLASE‐RELATED KINASE 2); kinase 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27954P195676  gw1.XVIII.1606.1  4  AT2G25490   EBF1 
RT  RT1660  1660  17  2  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28125P196875  gw1.XVIII.3311.1  3  AT2G24280   serine carboxypeptidase S28 family protein 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS28810P201667  estExt_fgenesh4_pg.C_1700012  3  AT2G44100   ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS28832P201819  estExt_fgenesh4_pg.C_1970027  1  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS29014P203093  estExt_fgenesh4_pg.C_640111  1  AT3G59490   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS29020P203138  estExt_fgenesh4_pg.C_640219  5  AT2G20580   AtRPN1a 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS29021P203144  estExt_fgenesh4_pg.C_640223  8  AT4G28440   DNA‐binding protein‐related 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS03089P021620  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1867  14  AT5G30495   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G54770.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70928.1); contains InterPro domain Fcf2 pre‐rRNA processing (InterPro:IPR014810) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS03437P024055  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV0085  6  AT1G27450   ATAPT1 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS03592P025143  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XV0641  3  AT5G62640   ELF5 (EARLY FLOWERING 5) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS41897P293278  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVII0157  1  AT2G32720   B5 #4 (cytochrome b5 family protein #4); heme binding / transition metal ion binding 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS29255P204780  estExt_fgenesh4_pm.C_640013  2  AT3G21820   ATXR2 (HISTONE‐LYSINE N‐METHYLTRANSFERASE ATXR2); zinc ion binding 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS29273P204907  estExt_fgenesh4_pm.C_700037  4  AT3G04870   ZDS 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS04602P032213  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0196  1  AT1G70330  AT 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS28289P198019  estExt_Genewise1_v1.C_1320075  8  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS00494P003455  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3912  10  AT5G37370   ATSRL1; binding 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS04942P034593  eugene3.00002317  4  AT5G39790   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS05682P039769  eugene3.00020603  1  AT1G22770   GI 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS05702P039910  eugene3.00020669  1  AT5G42240   SCPL42 (serine carboxypeptidase‐like 42); serine carboxypeptidase 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS06092P042639  eugene3.00030371  2  AT1G15220   ATCCMH 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS07374P051615  eugene3.00060887  7  AT2G38280   FAC1 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS07627P053385  eugene3.00061900  1  AT5G25265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44302.1) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS09068P063474  eugene3.00101733  1  AT2G31600   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G53860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64768.1) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11179P078249  eugene3.00160096  3  AT1G12060   ATBAG5 (ARABIDOPSIS THALIANA BCL‐2‐ASSOCIATED ATHANOGENE 5); protein binding 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11562P080931  eugene3.00170041  3  AT5G64380   fructose‐1 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11621P081346  eugene3.00170326  1  AT1G69840   band 7 family protein 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS12074P084512  eugene3.00190486  2  AT5G17510   electron carrier/ heme binding / iron ion binding 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS29373P205608  eugene3.00280259  5  AT5G51200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65658.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ59031.1); similar to hypothetical protein OsI_006148 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY84915.1) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS42518P297625  eugene3.00640255  1  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30160P211118  eugene3.00880050  3  AT1G12810   proline‐rich family protein 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30216P211511  eugene3.01070035  3  AT5G53870   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30479P213349  eugene3.01270083  3  AT4G25230   RIN2 (RPM1 INTERACTING PROTEIN 2); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS12645P088514  fgenesh4_pg.C_LG_I002441  13  AT3G42860   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS13140P091980  fgenesh4_pg.C_LG_II001853  3  AT2G47310   flowering time control protein‐related / FCA gamma‐related 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS13258P092803  fgenesh4_pg.C_LG_II002583  4  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS16856P117992  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000183  10  AT5G07950   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64456.1) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS17032P119220  fgenesh4_pm.C_LG_I000236 4  AT4G20300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55340.1); similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK24868.1); similar to Os01g0680700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043875.1); similar to Os05g0556600 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001056281.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1639 (InterPro:IPR012438) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS17657P123593  fgenesh4_pm.C_LG_VIII000536  4  AT1G15100   RHA2A (RING‐H2 finger A2A); protein binding / zinc ion binding 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS18227P127587  grail3.0002000201  7  AT4G08960   phosphotyrosyl phosphatase activator (PTPA) family protein 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS19439P136070  grail3.0021029701  11  AT3G14070   CAX9 (CATION EXCHANGER 9); cation:cation antiporter 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20182P141271  grail3.0049019701  8  AT5G59350   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21684.1) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20278P141946  grail3.0053019501  3  AT5G58575   similar to hypothetical protein [Platanus x acerifolia] (GB:CAL07976.1); contains InterPro domain Sgf11 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20285P141992  grail3.0053022201  5  AT2G30170   catalytic 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20948P146635  grail3.0209000301  15  AT3G25500   AHF1 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS39075P273520  gw1.122.159.14  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS39458P276204  gw1.142.161.114  AT3G59670   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37440.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37440.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46283.1) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS39682P277773  gw1.158.37.1  1  AT1G54115   cation exchanger 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS40421P282946  gw1.28.733.1  10  AT2G36910   ATMDR1 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS40472P283301  gw1.29.22.1  12  AT1G32440   PKP3 (PLASTIDIAL PYRUVATE KINASE 3); pyruvate kinase 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS41588P291114  gw1.86.367.1  20  AT4G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13720.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63752.1); contains InterPro domain Uncharacterised conserved protein UCP022348 (InterPro:IPR016804); contains InterPro domain 
Protein of unknown function UPF0114 (InterPro:IPR005134) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS41682P291773  gw1.97.110.1  10  AT1G72810   threonine synthase 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20956P146692  gw1.I.1006.1  4  AT5G58900   myb family transcription factor 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS21282P148970  gw1.I.4141.1  1  AT1G49950   TRB1 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS22132P154923  gw1.II.3041.1  2  AT3G49940   LBD38 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 38) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS22281P155964  gw1.II.442.1  16  AT5G37680   ATARLA1A (ADP‐ribosylation factor‐like A1A); GTP binding 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS23199P162391  gw1.IX.2273.1 1  AT4G06744   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS23417P163916  gw1.IX.4486.1 4  AT5G12290   similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF96236.1); contains InterPro domain Nuclear control of ATP synthase 2 (InterPro:IPR013946) 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS23835P166842  gw1.V.4097.1  3  AT4G24240   WRKY7 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS23940P167578  gw1.V.5360.1  17  AT5G10910   mraW methylase family protein 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS24527P171684  gw1.VII.2486.1  4  AT1G17330   metal‐dependent phosphohydrolase HD domain‐containing protein‐related 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS25081P175563  gw1.VIII.817.1 5  AT3G06010   ATCHR12; ATP binding / DNA binding 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS27810P194669  gw1.XVII.1421.1  16  AT5G39040   ATTAP2 (Arabidopsis thaliana transporter associated with antigen processing protein 2); ATPase 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS27821P194747  gw1.XVII.263.1  24  AT1G12680   PEPKR2 (PHOSPHOENOLPYRUVATE CARBOXYLASE‐RELATED KINASE 2); kinase 
RT  RT1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS27954P195676  gw1.XVIII.1606.1  3  AT2G25490   EBF1 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS01847P012927  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_XIX0006  2  AT1G65270   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71035.1) 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS28863P202039  estExt_fgenesh4_pg.C_2580005  4  AT3G03100   NADH:ubiquinone oxidoreductase family protein 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS03065P021454  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1522  3  AT4G13520   SMAP1 (SMALL ACIDIC PROTEIN 1) 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS03537P024758  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIX0692  1  AT1G09645   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G57765.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46867.1) 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS04827P033789  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVIII0272  5  AT4G30160   VLN4 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS28582P200070  estExt_Genewise1_v1.C_71440001  1  AT1G71950   identical protein binding / subtilase 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS08299P058088  eugene3.00081482  1  AT3G22880   ARLIM15 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS11478P080341  eugene3.00161170  1  AT2G01570   RGA1 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS42570P297985  eugene3.01250025  3  AT3G14040   exopolygalacturonase / galacturan 1 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  1     
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 2  AT5G55150   F‐box family protein 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  2  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS16399P114792  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000780  3  AT2G42370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G58110.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63361.1) 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS45490P318425  fgenesh4_pg.C_scaffold_5122000001  1  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS36995P258961  fgenesh4_pg.C_scaffold_5435000002  2  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 



RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS17935P125544  fgenesh4_pm.C_LG_XIX000115  2  AT5G55000   FIP2 (FH protein interacting protein 2); voltage‐gated potassium channel 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS37866P265061  grail3.0029028401  5  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 (InterPro:IPR015023) 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS20049P140342  grail3.0043005101  4  AT1G17970   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS52946P370612  grail3.0049023101  1     
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS20429P143000  grail3.0065010101  1  AT1G09815   POLD4; delta DNA polymerase 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS20709P144963  grail3.0095006401  2  AT3G10915   reticulon family protein 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS20925P146473  grail3.0175001701  7  AT5G43830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22850.1); similar to aluminum‐induced protein‐like protein [Thellungiella halophila] (GB:AAM19711.1); contains domain G3DSA:3.60.20.10 (G3DSA:3.60.20.10); contains domain SSF56235 
(SSF56235) 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS21637P151455  gw1.I.7953.1  1  AT1G57820   ORTH2 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS48957P342690  gw1.VII.935.1  1  AT1G06710   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1794  1794  19  5  34.0568  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  8  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS01847P012927  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_XIX0006  1  AT1G65270   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71035.1) 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS28863P202039  estExt_fgenesh4_pg.C_2580005  3  AT3G03100   NADH:ubiquinone oxidoreductase family protein 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS03065P021454  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1522  2  AT4G13520   SMAP1 (SMALL ACIDIC PROTEIN 1) 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS03537P024758  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIX0692  1  AT1G09645   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G57765.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46867.1) 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS04827P033789  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XVIII0272  4  AT4G30160   VLN4 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS28582P200070  estExt_Genewise1_v1.C_71440001  1  AT1G71950   identical protein binding / subtilase 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS08299P058088  eugene3.00081482  1  AT3G22880   ARLIM15 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS11478P080341  eugene3.00161170  1  AT2G01570   RGA1 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS42570P297985  eugene3.01250025  4  AT3G14040   exopolygalacturonase / galacturan 1 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  2     
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  1     
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 2  AT5G55150   F‐box family protein 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS14069P098480  fgenesh4_pg.C_LG_IX001221 1  AT4G13650   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  2  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS16399P114792  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000780  4  AT2G42370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G58110.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63361.1) 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS45490P318425  fgenesh4_pg.C_scaffold_5122000001  1  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS36995P258961  fgenesh4_pg.C_scaffold_5435000002  2  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS17935P125544  fgenesh4_pm.C_LG_XIX000115  2  AT5G55000   FIP2 (FH protein interacting protein 2); voltage‐gated potassium channel 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS37866P265061  grail3.0029028401  4  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 (InterPro:IPR015023) 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS20049P140342  grail3.0043005101  3  AT1G17970   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS20429P143000  grail3.0065010101  1  AT1G09815   POLD4; delta DNA polymerase 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS20709P144963  grail3.0095006401  2  AT3G10915   reticulon family protein 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS21637P151455  gw1.I.7953.1  1  AT1G57820   ORTH2 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS48957P342690  gw1.VII.935.1  1  AT1G06710   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1795  1795  19  5  34.0768  O206 ‐ G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  9  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS08299P058088  eugene3.00081482  1  AT3G22880   ARLIM15 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS11478P080341  eugene3.00161170  2  AT2G01570   RGA1 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS42570P297985  eugene3.01250025  5  AT3G14040   exopolygalacturonase / galacturan 1 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  2     
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  2     
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 2  AT5G55150   F‐box family protein 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS13713P095987  fgenesh4_pg.C_LG_IV000528 1  AT2G33760   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS14069P098480  fgenesh4_pg.C_LG_IX001221 1  AT4G13650   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  2  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS16399P114792  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000780  5  AT2G42370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G58110.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63361.1) 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS36660P256617  fgenesh4_pg.C_scaffold_367000006  2  AT1G30420   ATMRP12 (Arabidopsis thaliana multidrug resistance‐associated protein 12) 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS45490P318425  fgenesh4_pg.C_scaffold_5122000001  1  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS36995P258961  fgenesh4_pg.C_scaffold_5435000002  2  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS17177P120235  fgenesh4_pm.C_LG_II000404 2  AT4G08210   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS47200P330397  gw1.2576.4.1  2  AT3G14040   exopolygalacturonase / galacturan 1 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS21637P151455  gw1.I.7953.1  1  AT1G57820   ORTH2 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS48957P342690  gw1.VII.935.1  1  AT1G06710   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  12  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1798  1798  19  6  34.1314  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS25793P180550  gw1.XI.2171.1 2  AT1G27870   nucleic acid binding 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS28659P200611  estExt_fgenesh4_pg.C_108160001  3  AT4G00690   Ulp1 protease family protein 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS02767P019368  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0583  7  AT4G31340   myosin heavy chain‐related 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS08299P058088  eugene3.00081482  1  AT3G22880   ARLIM15 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS10535P073745  eugene3.00140475  3  AT1G76390   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS11478P080341  eugene3.00161170  2  AT2G01570   RGA1 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS42570P297985  eugene3.01250025  5  AT3G14040   exopolygalacturonase / galacturan 1 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  2     
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS33927P237489  eugene3.33160001  9  AT4G30490   AFG1‐like ATPase family protein 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS33951P237656  eugene3.33520001  1  AT3G19990   binding 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  2     
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS13473P094307  fgenesh4_pg.C_LG_III001053 2  AT5G55150   F‐box family protein 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS13713P095987  fgenesh4_pg.C_LG_IV000528 1  AT2G33760   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS14069P098480  fgenesh4_pg.C_LG_IX001221 1  AT4G13650   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  2  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS16399P114792  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000780  5  AT2G42370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G58110.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63361.1) 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS35774P250418  fgenesh4_pg.C_scaffold_18720000001  6  AT5G42880   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G45545.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  9  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS36207P253446  fgenesh4_pg.C_scaffold_2255000004  10  AT5G48440   oxidoreductase 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS36660P256617  fgenesh4_pg.C_scaffold_367000006  2  AT1G30420   ATMRP12 (Arabidopsis thaliana multidrug resistance‐associated protein 12) 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS45490P318425  fgenesh4_pg.C_scaffold_5122000001  1  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS36995P258961  fgenesh4_pg.C_scaffold_5435000002  2  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS17177P120235  fgenesh4_pm.C_LG_II000404 2  AT4G08210   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS38464P269245  grail3.1043000101  8  AT5G56350   pyruvate kinase 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS38597P270176  grail3.17692000101  8  AT3G44340   CEF (CLONE EIGHTY‐FOUR); transporter 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS38663P270641  grail3.2381000101  9  AT1G78590   ATNADK‐3 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS39655P277584  gw1.15691.1.19  AT3G54660   ATGR2 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS47200P330397  gw1.2576.4.1  2  AT3G14040   exopolygalacturonase / galacturan 1 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS21637P151455  gw1.I.7953.1  1  AT1G57820   ORTH2 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS48957P342690  gw1.VII.935.1  1  AT1G06710   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  12  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
RT  RT1799  1799  19  6  34.1514  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS25793P180550  gw1.XI.2171.1 2  AT1G27870   nucleic acid binding 
RT  RT1800  1800  19  6  34.1714  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS11478P080341  eugene3.00161170  1  AT2G01570   RGA1 
RT  RT1800  1800  19  6  34.1714  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS42570P297985  eugene3.01250025  5  AT3G14040   exopolygalacturonase / galacturan 1 
RT  RT1800  1800  19  6  34.1714  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS54241P379679  eugene3.11430001  2     
RT  RT1800  1800  19  6  34.1714  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS51121P357838  fgenesh1_pg.C_scaffold_155000062  2     
RT  RT1800  1800  19  6  34.1714  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS14069P098480  fgenesh4_pg.C_LG_IX001221 1  AT4G13650   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1800  1800  19  6  34.1714  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  2  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
RT  RT1800  1800  19  6  34.1714  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS16399P114792  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000780  5  AT2G42370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G58110.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63361.1) 
RT  RT1800  1800  19  6  34.1714  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS36660P256617  fgenesh4_pg.C_scaffold_367000006  2  AT1G30420   ATMRP12 (Arabidopsis thaliana multidrug resistance‐associated protein 12) 
RT  RT1800  1800  19  6  34.1714  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS45490P318425  fgenesh4_pg.C_scaffold_5122000001  1  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1800  1800  19  6  34.1714  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS36995P258961  fgenesh4_pg.C_scaffold_5435000002  1  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
RT  RT1800  1800  19  6  34.1714  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS47200P330397  gw1.2576.4.1  2  AT3G14040   exopolygalacturonase / galacturan 1 
RT  RT1800  1800  19  6  34.1714  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS21637P151455  gw1.I.7953.1  1  AT1G57820   ORTH2 



RT  RT1800  1800  19  6  34.1714  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS48957P342690  gw1.VII.935.1  1  AT1G06710   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
RT  RT1800  1800  19  6  34.1714  G1278 ‐ O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  8  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS28961P202721  estExt_fgenesh4_pg.C_400306  7  AT1G45976   SBP1 (S‐RIBONUCLEASE BINDING PROTEIN 1); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS02449P017141  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0964  17  AT3G29090   pectinesterase family protein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS02572P018001  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143  4  AT1G07310   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS03302P023110  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XI0909  10  AT3G15000   Identical to Uncharacterized mitochondrial protein At3g15000 [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9LKA5); similar to plastid developmental protein DAG 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS04586P032099  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0421  10  AT4G10570   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase family protein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS00630P004406  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX4937  14  AT2G28070   ABC transporter family protein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS06398P044786  eugene3.00031704  5  AT1G03360   ATRRP4; exonuclease 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS06884P048184  eugene3.00050585  14  AT1G10020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29310.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61535.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1005 (InterPro:IPR010410) 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS07806P054642  eugene3.00070597  3  AT2G33540   CPL3 (C‐TERMINAL DOMAIN PHOSPHATASE‐LIKE 3); CTD phosphatase 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS08076P056529  eugene3.00080454  5  AT5G13660   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G59830.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G59830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18106.1) 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS31132P217924  eugene3.01970032  9  AT3G26560   ATP‐dependent RNA helicase 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS31292P219043  eugene3.02320011  2     
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS31308P219151  eugene3.02360007  1  AT3G14680   CYP72A14 (cytochrome P450 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS31311P219171  eugene3.02360015  2  AT3G14680   CYP72A14 (cytochrome P450 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS31768P222375  eugene3.07120001  7  AT1G15490   hydrolase 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS31843P222899  eugene3.08120001  7  AT3G48690   ATCXE12 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 12); carboxylesterase 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS12247P085724  fgenesh4_pg.C_LG_I000093  3  AT3G58040   seven in absentia (SINA) family protein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS16452P115161  fgenesh4_pg.C_LG_XV000125  4  AT4G00990   transcription factor jumonji (jmjC) domain‐containing protein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS17010P119067  fgenesh4_pm.C_LG_I000007 14  AT5G56350   pyruvate kinase 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS37701P263901  fgenesh4_pm.C_scaffold_166000014  3  AT1G62360   SHL 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS18365P128551  grail3.0003026801  13  AT1G59580   ATMPK2 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS19642P137492  grail3.0026010901  14  AT2G22420   peroxidase 17 (PER17) (P17) 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS46083P322576  grail3.0028013201  5  AT5G60390   elongation factor 1‐alpha / EF‐1‐alpha 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS20038P140261  grail3.0042000702  6  AT3G17860   JAI3 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS20514P143595  grail3.0074007001  8  AT3G54470   uridine 5'‐monophosphate synthase / UMP synthase (PYRE‐F) (UMPS) 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS50563P353930  grail3.3601000201  13     
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS39052P273361  gw1.121.119.14  AT5G57360   ADO1 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS39266P274860  gw1.131.1.1  14  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS39341P275385  gw1.1332.4.1  1  AT3G06720   AT‐IMP 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS39927P279486  gw1.184.88.1  26  AT3G21350   RNA polymerase transcriptional regulation mediator‐related 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS40314P282194  gw1.263.27.1  26  AT3G06530   BAP28‐related 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS40371P282592  gw1.28.1156.18  AT5G01980   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS41384P289685  gw1.70.375.1  8  AT5G27120   SAR DNA‐binding protein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS41455P290181  gw1.746.1.1  2  AT1G63770   peptidase M1 family protein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS21586P151101  gw1.I.7452.1  2  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS23100P161699  gw1.IX.1065.1 4  AT2G16990   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G16980.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61976.1); contains InterPro domain Major facilitator superfamily MFS‐1 (InterPro:IPR011701); contains InterPro 
domain MFS general substrate transporter (InterPro:IPR016196) 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS23181P162261  gw1.IX.2106.1 10  AT2G03550   hydrolase 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS23252P162763  gw1.IX.2789.1 19  AT5G64460   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G58280.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67833.1); contains InterPro domain Phosphoglycerate mutase (InterPro:IPR013078) 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS23534P164736  gw1.V.1187.1  28  AT2G31240   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS24144P169008  gw1.VI.198.1  14  AT4G32250   protein kinase family protein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS24497P171479  gw1.VII.2140.1  2  AT5G09995   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G08530.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81396.1) 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS24606P172238  gw1.VII.3333.1  3  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS24734P173138  gw1.VIII.1055.1  17  AT5G04250   OTU‐like cysteine protease family protein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS24884P174186  gw1.VIII.2127.1  3  AT5G18810   SCL28 (SC35‐like splicing factor 28); RNA binding 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS24933P174526  gw1.VIII.2545.1  7  AT4G14300   heterogeneous nuclear ribonucleoprotein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS25607P179245  gw1.X.6063.1  3  AT1G69830   AMY3 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS25748P180231  gw1.XI.1499.1 8  AT1G62360   SHL 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS27200P190398  gw1.XV.1426.1  1  AT5G40240   nodulin MtN21 family protein 
XY  XY1  1  1  1  0.0001  G2903 ‐ G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  E_POPLARS27400P191799  gw1.XV.3454.1  30  AT4G09980   EMB1691 (EMBRYO DEFECTIVE 1691); S‐adenosylmethionine‐dependent methyltransferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS01773P012408  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_I0086  8  AT3G19460   reticulon family protein (RTNLB11) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  91  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28731P201111  estExt_fgenesh4_pg.C_1350043  3  AT1G29470   dehydration‐responsive protein‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28828P201792  estExt_fgenesh4_pg.C_1930033  23  AT2G24390   similar to avirulence‐responsive protein‐related / avirulence induced gene (AIG) protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G31310.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43968.1); contains 
InterPro domain Butirosin biosynthesis 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28848P201934  estExt_fgenesh4_pg.C_2110009  1  AT5G19680   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41801P292606  estExt_fgenesh4_pg.C_26570001  8  AT3G01680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14653.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14657.1); similar to 
unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14661.1); contains domain PTHR13871:SF2 (PTHR13871:SF2); contains domain PTHR13871 (PTHR13871) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28914P202396  estExt_fgenesh4_pg.C_290239  23  AT2G35470   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94143.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28965P202752  estExt_fgenesh4_pg.C_40590001  27  AT5G38895   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28985P202889  estExt_fgenesh4_pg.C_440224  65  AT4G25700   CHY1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29100P203694  estExt_fgenesh4_pg.C_880051  1  AT3G26900   shikimate kinase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS02153P015065  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1007  47  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS02730P019108  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0193  42  AT1G30620   MUR4 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS02876P020129  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0214  48  AT5G01430   Got1‐like family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS03097P021673  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0071  8  AT4G16060   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44835.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29167P204165  estExt_fgenesh4_pm.C_1630012  15  AT5G22875   similar to Os04g0165500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052133.1); similar to hypothetical protein [Ipomoea trifida] (GB:AAS79573.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS04159P029110  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0279  2  AT2G15970   WCOR413‐LIKE 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS04287P030007  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0337  24  AT1G03430   AHP5 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSFER FACTOR 5); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41929P293500  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0457  32  AT5G19730   pectinesterase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS04562P031929  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0046  4  AT1G68680   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93653.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS04599P032188  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0176  14  AT3G18260   reticulon family protein (RTNLB9) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS04705P032930  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0071  24  AT5G16890   exostosin family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28391P198732  estExt_Genewise1_v1.C_1850029  1  AT5G09810   ACT7 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28502P199513  estExt_Genewise1_v1.C_410132  4  AT4G09650   ATP synthase delta chain 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28572P200003  estExt_Genewise1_v1.C_700203  14  AT3G22910   calcium‐transporting ATPase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00205P001433  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0323  82  AT2G22860   ATPSK2 (PHYTOSULFOKINE 2 PRECURSOR); growth factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00233P001627  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II1111  66  AT1G02910   LPA1 (LOW PSII ACCUMULATION1); binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00657P004596  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0916  1  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00668P004672  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V1376  12  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00798P005584  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI2421  8  AT5G06340   diadenosine 5' 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00874P006114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VII3015  62  AT5G66800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50640.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61148.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  56  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS01002P007012  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0562  45  AT3G06700   60S ribosomal protein L29 (RPL29A) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52687P368799  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0749  72     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS01064P007442  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2683  20  AT4G14145   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95046.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS01429P009999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV2313  11  AT4G02030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40112.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAR07074.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP03421.1); contains domain PTHR15954 (PTHR15954) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS01588P011114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV2838  3  AT5G51460   ATTPPA (Arabidopsis thaliana trehalose‐6‐phosphate phosphatase); trehalose‐phosphatase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  16  AT2G38480   integral membrane protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS01625P011374  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1414  5     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS04865P034054  eugene3.00002046  1  AT1G05000   tyrosine specific protein phosphatase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS04976P034829  eugene3.00002456  14  AT3G24750   unknown protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05111P035774  eugene3.00010307  19  AT2G31470   F‐box family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05126P035876  eugene3.00010448  107  AT1G04630   MEE4 (maternal effect embryo arrest 4) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05284P036987  eugene3.00011415  50  AT5G27870   pectinesterase family protein 



XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05386P037700  eugene3.00012166  4  AT3G27010   AT‐TCP20 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05498P038485  eugene3.00012788  7  AT1G17030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.1); similar to Os05g0272800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055066.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48013.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05531P038715  eugene3.00012996  33  AT1G30620   MUR4 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05548P038830  eugene3.00013114  1  AT5G56230   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  2  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53721P376040  eugene3.00020442  10     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05653P039568  eugene3.00020479  1  AT4G02730   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05686P039796  eugene3.00020613  10  AT5G42440   protein kinase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05706P039938  eugene3.00020687  24  AT5G25800   exonuclease family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06009P042057  eugene3.00021926  21  AT5G22450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48752.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06034P042236  eugene3.00030083  1  AT5G24750   similar to UDP‐glucose:sterol glucosyltransferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06245P043713  eugene3.00031145  7  AT4G23990   ATCSLG3 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  63     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42044P294302  eugene3.00031352  17     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06309P044157  eugene3.00031379  62  AT5G13100   oxidoreductase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06328P044293  eugene3.00031450  45  AT1G03495   transferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42062P294431  eugene3.00040011  30  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06473P045311  eugene3.00040054  12  AT4G21870   26.5 kDa class P‐related heat shock protein (HSP26.5‐P) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42069P294482  eugene3.00040475  10     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06582P046072  eugene3.00040586  24  AT2G27500   glycosyl hydrolase family 17 protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06604P046222  eugene3.00040720  12  AT1G04350   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06845P047912  eugene3.00050386  1  AT4G35610   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42093P294646  eugene3.00050689  30  AT5G64260   phosphate‐responsive protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06940P048577  eugene3.00050842  29     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07089P049618  eugene3.00051457  88  AT4G02430   pre‐mRNA splicing factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07246P050717  eugene3.00060443  81  AT2G41670   GTP‐binding family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  7  AT3G13520   AGP12 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07400P051794  eugene3.00060964  4     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07411P051872  eugene3.00060987  66  AT4G29830   VIP3 (VERNALIZATION INDEPENDENCE 3); nucleotide binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07418P051921  eugene3.00061021  6  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07427P051986  eugene3.00061089  30  AT2G03500   myb family transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07465P052252  eugene3.00061235  19  AT5G62860   F‐box family protein‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07506P052540  eugene3.00061416  1  AT3G11591   unknown protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07531P052713  eugene3.00061498  6  AT1G67680   7S RNA binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07608P053254  eugene3.00061852  7  AT5G11190   SHN3 (SHINE3); DNA binding / transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07643P053500  eugene3.00061957  16  AT4G24972   TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07655P053579  eugene3.00061997  37  AT1G21270   WAK2 (wall‐associated kinase 2); protein serine/threonine kinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07662P053632  eugene3.00070015  1  AT2G31890   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78554.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46382.1); contains InterPro domain RAP domain (InterPro:IPR013584) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07675P053722  eugene3.00070072  41  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07747P054224  eugene3.00070348  80  AT1G05580   ATCHX23 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07755P054285  eugene3.00070389  2  AT3G13275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45215.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07805P054632  eugene3.00070594  73  AT2G01150   RHA2B (RING‐H2 FINGER PROTEIN 2B); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07944P055602  eugene3.00080023  8  AT5G66520   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07975P055822  eugene3.00080125  3  AT5G22040   similar to zinc knuckle (CCHC‐type) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62330.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67423.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07986P055901  eugene3.00080156  28  AT2G35910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08085P056589  eugene3.00080484  3  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08112P056779  eugene3.00080609  49  AT5G05680   nuclear pore complex protein‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08193P057349  eugene3.00081020  46  AT1G69080   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08421P058944  eugene3.00090088  1  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08442P059089  eugene3.00090172  4  AT2G36300   integral membrane Yip1 family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08487P059403  eugene3.00090415  37  AT5G45600   GAS41 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08532P059721  eugene3.00090639  8  AT5G56380   F‐box family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08553P059865  eugene3.00090746  40  AT5G13630   CHLH 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08556P059888  eugene3.00090773  13  AT5G67500   porin 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08609P060260  eugene3.00090974  52  AT5G19473   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09960.1); similar to hypothetical protein [Cicer arietinum] (GB:CAB61744.1); contains InterPro domain Nitrate‐induced NOI (InterPro:IPR008700) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08638P060466  eugene3.00091127  50  AT5G12460   similar to fringe‐related protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21599.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF604 (InterPro:IPR006740) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08651P060551  eugene3.00091186  17  AT5G60440   MADS‐box protein (AGL62) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52770P369380  eugene3.00100109  30     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08756P061290  eugene3.00100114  1  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08816P061706  eugene3.00100442  3  AT2G37410   ATTIM17‐2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  2  AT1G67670   unknown protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52719P369024  eugene3.00100530  1     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08901P062303  eugene3.00100965  5  AT1G66140   ZFP4 (ZINC FINGER PROTEIN 4); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08902P062310  eugene3.00100966  13  AT3G10810   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08940P062574  eugene3.00101102  14  AT2G01120   ATORC4 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08978P062843  eugene3.00101273  1  AT5G61320   CYP89A3 (cytochrome P450 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  2  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09039P063268  eugene3.00101578  9  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09082P063572  eugene3.00101835  101  AT2G40090   ATATH9 (ABC2 homolog 9) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09107P063744  eugene3.00101960  54  AT5G02220   similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK23883.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70860.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09165P064153  eugene3.00102339  1  AT1G16850   unknown protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09272P064901  eugene3.00110271  1     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09307P065144  eugene3.00110420  3  AT1G30130   similar to hypothetical protein [Brassica oleracea var. alboglabra] (GB:CAA99112.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1365 (InterPro:IPR010775) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09494P066455  eugene3.00111147  15  AT4G30580   ATS2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09507P066549  eugene3.00111187  2  AT1G16590   REV7 (Reversionless 7); DNA binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09626P067379  eugene3.00120185  21  AT4G01500   NGA4 (NGATHA4); transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09631P067414  eugene3.00120221  1  AT4G27810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53030.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71155.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09727P068087  eugene3.00120523  2  AT1G49030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68031.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09884P069182  eugene3.00121053  24  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09910P069366  eugene3.00121142  49  AT4G38180   FRS5 (FAR1‐RELATED SEQUENCE 5); zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09923P069456  eugene3.00121198  7  AT4G25410   basix helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09940P069578  eugene3.00121244  19  AT1G14890   pectinesterase inhibitor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10102P070711  eugene3.00130417  3  AT1G08790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28690.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65016.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62670.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF1685 (InterPro:IPR012881) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10182P071268  eugene3.00130632  36  AT5G07610   F‐box family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42298P296082  eugene3.00130816  21     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  19  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10427P072986  eugene3.00140050  25  AT1G58470   XF41 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10535P073745  eugene3.00140475  5  AT1G76390   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10566P073962  eugene3.00140576  3  AT2G47000   MDR4 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10706P074940  eugene3.00141052  16  AT2G05760   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10714P074996  eugene3.00141085  37  AT3G06620   protein kinase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10728P075096  eugene3.00141147  45  AT2G28500   LBD11 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 11) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  19  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10986P076896  eugene3.00150685  6  AT3G07160   ATGSL10 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS11250P078745  eugene3.00160340  16  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 



XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS11270P078884  eugene3.00160397  110  AT1G04520   33 kDa secretory protein‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS11271P078891  eugene3.00160400  66  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS11605P081235  eugene3.00170222  1  AT2G01050   nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS11703P081918  eugene3.00180185  113  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS11927P083487  eugene3.00181102  3  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12147P085024  eugene3.00190826  17  AT2G31083   CLE5 (CLAVATA3/ESR‐RELATED 5); receptor binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29346P205421  eugene3.00280152  10  AT5G03240   UBQ3 (POLYUBIQUITIN 3); protein binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29508P206552  eugene3.00290337  5  AT2G45220   pectinesterase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29585P207092  eugene3.00400272  70  AT5G42750   BKI1 (BRI1 KINASE INHIBITOR 1); protein heterodimerization 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29624P207365  eugene3.00400380  4  AT5G55820   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45135.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42487P297405  eugene3.00440063  37     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29753P208265  eugene3.00440238  34  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29779P208453  eugene3.00570059  15  AT5G66110   metal ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29847P208925  eugene3.00640147  6  AT2G15490   UGT73B4; UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29865P209049  eugene3.00640210  15  AT4G36740   ATHB40 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29986P209901  eugene3.00700078  1  AT3G04780   Encodes a protein with little sequence identity with any other protein of known structure or function.  Part of this protein shows a 42% sequence identity with the C‐terminal domain of the 32‐kD human thioredoxin‐like protein. 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30135P210939  eugene3.00870028  31  AT2G30300   nodulin‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30145P211013  eugene3.00870070  19  AT3G29250   similar to short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G29260.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase [Digitalis ferruginea] (GB:AAV68714.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid 
dehydrogenase [Digitalis thapsi] (GB:AAV68715.1); contains InterPro domain Glucose/ribitol dehydrogenase; (InterPro:IPR002347); contains InterPro domain Short‐chain dehydrogenase/reductase SDR; (InterPro:IPR002198); contains InterPro domain NAD(P)‐binding; (InterPro:IPR016040) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30168P211174  eugene3.00880086  58  AT3G01960   unknown protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  4  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30303P212115  eugene3.01200041  18  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30306P212138  eugene3.01200060  14  AT2G20875   EPF1 (EPIDERMAL PATTERNING FACTOR 1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30635P214443  eugene3.01370083  2  AT3G18990   VRN1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30639P214468  eugene3.01400002  1  AT5G56280   CSN6A (COP9 SIGNALOSOME SUBUNIT 6A) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  66  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30719P215032  eugene3.01470015  33  AT5G22570   WRKY38 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30914P216396  eugene3.01650037  18  AT4G03965   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30987P216909  eugene3.01710025  19  AT5G17050   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31010P217067  eugene3.01780041  7  AT3G13772   endomembrane protein 70 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  23     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54580P382051  eugene3.02140004  4     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31230P218604  eugene3.02160011  2  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31271P218894  eugene3.02230026  65  AT4G30810   SCPL29 (serine carboxypeptidase‐like 29); serine carboxypeptidase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31287P219004  eugene3.02310002  6  AT4G24530   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G65470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to expressed protein [Prunus persica] (GB:ABJ96379.1); similar to hypothetical protein 
[Vitis vinifera] (GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31461P220225  eugene3.03240002  2  AT1G47890   disease resistance family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  8     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31474P220317  eugene3.03420003  20  AT5G56940   ribosomal protein S16 family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42790P299524  eugene3.03430001  10  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31521P220641  eugene3.03830004  71  AT5G26230   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75978.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31655P221585  eugene3.05910001  43  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31688P221812  eugene3.06420007  2  AT4G27680   MSP1 protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31727P222086  eugene3.06770005  146  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31728P222096  eugene3.06770006  34  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31775P222423  eugene3.07200003  17  AT5G03760   ATCSLA9 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  78  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31830P222805  eugene3.07960001  2  AT3G59220   ATPIRIN1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  60  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31849P222941  eugene3.08150004  121  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  60  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31901P223304  eugene3.09060003  37  AT4G32650   ATKC1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  29  AT4G08900   arginase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31924P223467  eugene3.09330001  22  AT1G02790   PGA4 (POLYGALACTURONASE 4); polygalacturonase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  35  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  19  AT1G66370   MYB113 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32006P224039  eugene3.104060001  99  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32034P224234  eugene3.10580001  65  AT1G05800   lipase class 3 family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32038P224262  eugene3.105810001  41  AT3G63010   GID1B 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32043P224301  eugene3.106120002  7  AT1G20480   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32051P224355  eugene3.106630001  2  AT5G67570   EMB1408 (EMBRYO DEFECTIVE 1408) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32054P224372  eugene3.106950001  67  AT4G13992   similar to DC1 domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16015.1); similar to DC1 domain‐containing protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65623.1); contains InterPro domain Protein kinase C 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32058P224405  eugene3.107600001  18  AT4G34200   EDA9 (embryo sac development arrest 9); NAD binding / amino acid binding / binding / catalytic/ cofactor binding / oxidoreductase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32079P224552  eugene3.108950001  61  AT3G47580   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32090P224630  eugene3.109560001  59  AT1G64820   MATE efflux family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32105P224732  eugene3.110740002  69  AT2G30390   ferrochelatase II 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32113P224790  eugene3.111190001  53  AT1G16760   protein kinase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32136P224951  eugene3.113020001  76  AT5G19530   ACL5 (ACAULIS 5) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32144P225005  eugene3.113590001  25  AT5G10720   AHK5 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32146P225021  eugene3.113970001  46     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32246P225722  eugene3.122180001  21  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32261P225827  eugene3.12340005  3  AT1G62940   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32304P226124  eugene3.126890001  51  AT1G26680   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32311P226175  eugene3.127610001  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  2  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32319P226233  eugene3.12840002  117  AT4G25120   UvrD/REP helicase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32363P226541  eugene3.13120005  55  AT5G67360   ARA12; subtilase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  8  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32376P226631  eugene3.132190001  7  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32406P226838  eugene3.13420003  54  AT5G39890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G15120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14912.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1637 (InterPro:IPR012864) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32407P226847  eugene3.13420004  38  AT1G10900   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32419P226933  eugene3.13450005  2  AT1G07380   ceramidase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32422P226950  eugene3.134660001  42  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32436P227046  eugene3.135970001  66  AT1G06130   GLX2‐4 (GLYOXALASE 2‐4); hydroxyacylglutathione hydrolase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32457P227198  eugene3.13770003  5  AT3G54660   ATGR2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32469P227282  eugene3.138830001  51  AT1G51340   MATE efflux family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32492P227440  eugene3.140890002  48  AT3G45300   IVD 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  40  AT2G47920   kinase interacting family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  44  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32504P227527  eugene3.142130001  75  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  76  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32529P227702  eugene3.144350001  11  AT4G12720   GFG1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32530P227710  eugene3.144360001  66  AT4G12610   ATRAP74 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  69  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  49  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32578P228046  eugene3.147060002  66  AT5G28050   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32604P228227  eugene3.149420001  2  AT4G17550   transporter‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32630P228410  eugene3.151650001  24  AT2G17820   ATHK1 



XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  70  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32671P228697  eugene3.155140002  71  AT1G75210   5' nucleotidase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32674P228717  eugene3.155680002  48  AT5G07790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G61300.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  15  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  75  AT5G38560   protein kinase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32719P229032  eugene3.158730001  34  ATCG01060   Encodes the PsaC subunit of photosystem I. 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32742P229191  eugene3.159940001  2  AT1G66340   ETR 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32743P229199  eugene3.160090001  82  AT4G36530   hydrolase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  48  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  8  AT3G06860   MFP2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  84     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32792P229542  eugene3.164420001  21  AT2G20960   pEARLI4 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32799P229592  eugene3.165660001  66  AT1G43560   ATY2 (Arabidopsis thioredoxin y2); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  5  AT5G64120   peroxidase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32834P229838  eugene3.169110001  31  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32848P229935  eugene3.169660001  42  AT2G05990   MOD1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32854P229976  eugene3.16980005  83  AT3G26935   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  58  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32912P230378  eugene3.176920002  114  AT5G24490   30S ribosomal protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32927P230488  eugene3.178100001  13  AT5G26830   threonyl‐tRNA synthetase / threonine‐‐tRNA ligase (THRRS) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32953P230671  eugene3.180650001  16  AT1G47271   similar to CBS domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61145.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  2  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  26  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33020P231140  eugene3.186740001  9  AT5G15140   aldose 1‐epimerase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33021P231147  eugene3.186810001  136  AT2G22530   transferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  17  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  19  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33046P231321  eugene3.189210001  17  AT3G28700   similar to Os01g0588800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043438.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14897.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF185 
(InterPro:IPR003788) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33054P231376  eugene3.190190001  51  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33082P231570  eugene3.194000001  40  AT3G61170   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33083P231579  eugene3.194040001  7  AT1G11650   ATRBP45B; RNA binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  61     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33106P231742  eugene3.196330001  37  AT5G56900   CwfJ‐like family protein / zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33108P231752  eugene3.196570001  1  AT1G18620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G74160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49165.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33113P231788  eugene3.197020001  81  AT1G64620   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  23  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33145P232012  eugene3.200110001  13  AT5G20930   TSL (TOUSLED); kinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  48  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33170P232184  eugene3.203420001  26  AT3G04460   ATPEX12 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33239P232673  eugene3.20980002  34  AT1G04690   KAB1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33240P232678  eugene3.20980003  1  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33247P232727  eugene3.210420001  9  AT5G61380   PRR1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33260P232816  eugene3.212200001  67  AT3G25270   nucleic acid binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33280P232958  eugene3.214150001  32  AT5G64410   ATOPT4 (oligopeptide transporter 4); oligopeptide transporter 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33302P233111  eugene3.217880001  2  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33304P233127  eugene3.218240001  51  AT2G20550   DNAJ chaperone C‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33306P233140  eugene3.218740001  67     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  46  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical 
protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33331P233317  eugene3.22210003  123  AT3G22200   POP2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33341P233385  eugene3.22330001  58  AT3G48560   AHAS 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33349P233443  eugene3.22610001  63  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33358P233505  eugene3.22700003  11  AT3G57460   catalytic/ metal ion binding / metalloendopeptidase/ zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33362P233533  eugene3.22770002  5  AT1G76300   SMD3 (SNRNP CORE PROTEIN SMD3) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33374P233617  eugene3.23140002  6  AT3G13900   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33383P233678  eugene3.23440001  19  AT1G79870   oxidoreductase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33389P233723  eugene3.23570001  1  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33393P233748  eugene3.23650001  37  AT4G33470   HDA14 (histone deacetylase 14); histone deacetylase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33424P233966  eugene3.24320002  32  AT5G54830   DOMON domain‐containing protein / dopamine beta‐monooxygenase N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  4  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  7  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33435P234045  eugene3.24730001  57  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33443P234098  eugene3.24850001  24  AT5G08030   glycerophosphoryl diester phosphodiesterase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33452P234164  eugene3.25200001  15  AT1G01090   PDH‐E1 ALPHA (PYRUVATE DEHYDROGENASE E1 ALPHA); pyruvate dehydrogenase (acetyl‐transferring) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33457P234197  eugene3.25270003  38  AT4G28300   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33470P234288  eugene3.25720001  49  AT2G38170   RCI4 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33480P234359  eugene3.26180003  14  AT5G44230   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33491P234435  eugene3.26530004  28  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54708P382943  eugene3.26830001  42     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33510P234569  eugene3.26900002  11  AT3G58810   MTP3 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  67  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  36  AT1G64600   copper ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54720P383030  eugene3.27100001  10     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  22  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  57  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33543P234801  eugene3.27510002  12  AT5G59240   40S ribosomal protein S8 (RPS8B) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33545P234812  eugene3.27550001  12  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  33  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33556P234888  eugene3.27710002  1     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  35  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  13  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33573P235011  eugene3.27940001  40  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33574P235015  eugene3.28000001  24  AT1G52160   metallo‐beta‐lactamase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33580P235057  eugene3.28070001  92  AT5G61070   HDA18 (histone deacetylase 18); histone deacetylase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33581P235065  eugene3.28070002  38  AT3G44690   unknown protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33605P235235  eugene3.28390003  63  AT2G31990   exostosin family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33607P235247  eugene3.28400002  37  AT2G33800   ribosomal protein S5 family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33611P235271  eugene3.28570001  5  AT2G31335   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06137.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33612P235281  eugene3.28570002  85  AT1G79730   ELF7 (EARLY FLOWERING 7) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33622P235354  eugene3.28660003  12  AT3G47910   nucleic acid binding / ubiquitin thiolesterase/ zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54745P383207  eugene3.28790001  110     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33630P235409  eugene3.28830002  40  AT1G49490   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33640P235477  eugene3.29020001  53  AT5G27600   LACS7 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 7) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33671P235697  eugene3.29490001  68  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of 
unknown function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33673P235709  eugene3.29500001  54  AT2G31170   tRNA synthetase class I (C) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33674P235718  eugene3.29520001  9  AT1G74020   SS2 (STRICTOSIDINE SYNTHASE 2); strictosidine synthase 



XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33675P235724  eugene3.29520002  87  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  32  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54760P383308  eugene3.29840002  49     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  24  AT2G22470   AGP2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33697P235879  eugene3.29970003  4  AT2G15690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  37  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33718P236022  eugene3.30160002  90  AT2G23390   similar to hypothetical protein OsI_015489 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94256.1); similar to Os04g0442200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052881.1); contains InterPro domain Acyl‐CoA N‐
acyltransferase (InterPro:IPR016181); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF482 (InterPro:IPR007434) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  24  AT5G24020   ATMIND1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  5  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33730P236110  eugene3.30340001  33  AT2G25450   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33752P236264  eugene3.30850001  2  AT1G49380   cytochrome c biogenesis protein family 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33755P236279  eugene3.30870001  7  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33758P236300  eugene3.30950002  57  AT4G28570   alcohol oxidase‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33776P236430  eugene3.31170001  46  AT3G10800   BZIP28; DNA binding / transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33777P236439  eugene3.31170002  48  AT4G28270   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  9  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33807P236649  eugene3.31660002  122  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  56  AT5G47560   ATSDAT 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33826P236782  eugene3.31920001  4  AT1G66570   ATSUC7 (SUCROSE‐PROTON SYMPORTER 7); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  107  AT1G20360   F‐box protein‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  61  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33840P236878  eugene3.32130001  14  AT1G70900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.2); similar to 
hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77015.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33848P236932  eugene3.32280001  80  AT2G07240   cysteine‐type peptidase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33859P237013  eugene3.32350001  57  AT1G77500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61884.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33864P237047  eugene3.32370003  68  AT5G54280   ATMYOS1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33868P237070  eugene3.32400003  7  AT1G60960   IRT3 (Iron regulated transporter 3); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33884P237185  eugene3.32560001  130  AT2G17845   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33886P237201  eugene3.32590001  6  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  44  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33888P237216  eugene3.32600001  74  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  86  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33898P237282  eugene3.32760002  16  AT4G33650   ADL2 (ARABIDOPSIS DYNAMIN‐LIKE 2); GTP binding / GTPase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33913P237391  eugene3.32970003  53  AT3G46100   ATHRS1 (HISTIDYL‐TRNA SYNTHETASE 1); histidine‐tRNA ligase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  48     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33943P237599  eugene3.33370002  4  AT3G02690   integral membrane family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33953P237670  eugene3.33520003  1  AT5G67160   transferase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33957P237697  eugene3.33550001  20  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33962P237734  eugene3.33600001  4     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33963P237737  eugene3.33610001  96  AT2G26930   ISPE 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33964P237744  eugene3.33610002  6  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33982P237872  eugene3.33910002  26  AT5G50300   xanthine/uracil/vitamin C permease family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34001P238007  eugene3.34300002  48  AT1G09800   tRNA pseudouridine synthase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34013P238090  eugene3.34680001  42  AT1G04870   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  91  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34034P238232  eugene3.35720001  26  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34069P238479  eugene3.37990001  58  AT1G02730   ATCSLD5 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34153P239071  eugene3.45310001  31  AT5G53940   yippee family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54999P384984  eugene3.47200001  3     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34217P239518  eugene3.51620002  6     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  37  AT3G09560   lipin family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34288P240015  eugene3.57960001  70  AT2G01110   PGA2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  32  AT5G53400   nuclear movement family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34308P240155  eugene3.60030001  130  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  100  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34399P240792  eugene3.68600002  14  AT5G13800   hydrolase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  98  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34413P240891  eugene3.70940001  18  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34417P240915  eugene3.71640001  65  AT4G36520   trichohyalin‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34482P241372  eugene3.79220002  58  AT5G53850   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34495P241464  eugene3.80650002  9  AT1G07260   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34498P241485  eugene3.80970001  40  AT1G21440   mutase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  50  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34562P241931  eugene3.89250001  77  AT5G58070   lipocalin 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34575P242020  eugene3.90530001  40  AT3G09720   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53934P377531  fgenesh1_pg.C_LG_I001205  3     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53812P376672  fgenesh1_pg.C_LG_I002681  21     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53806P376635  fgenesh1_pg.C_LG_I002769  10     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53423P373950  fgenesh1_pg.C_LG_IV000077 2     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53332P373314  fgenesh1_pg.C_LG_IV001068 2     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53266P372849  fgenesh1_pg.C_LG_V000557 4     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53140P371971  fgenesh1_pg.C_LG_VI000345 50     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53055P371377  fgenesh1_pg.C_LG_VI001932 68     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  38     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52926P370470  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000981  6     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52768P369368  fgenesh1_pg.C_LG_X000141  11     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52745P369207  fgenesh1_pg.C_LG_X000234  43     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52618P368313  fgenesh1_pg.C_LG_XI000461 33     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  10     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51726P362071  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000064  12     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51683P361774  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000459  17     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52008P364047  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000694  34     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51977P363828  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000846  19     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51896P363262  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000206  7     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51890P363222  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000214  4     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51821P362738  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000095  10     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51763P362332  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000570  7     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54220P379529  fgenesh1_pg.C_scaffold_1086000002  22     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55332P387317  fgenesh1_pg.C_scaffold_13585000001  28     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51170P358179  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000039  31     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54405P380827  fgenesh1_pg.C_scaffold_1626000002  1     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  11     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54518P381615  fgenesh1_pg.C_scaffold_196000028  19     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS50867P356058  fgenesh1_pg.C_scaffold_205000010  5     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54634P382429  fgenesh1_pg.C_scaffold_228000013  22     



XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS50536P353744  fgenesh1_pg.C_scaffold_2767000002  14     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51614P361285  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000009  1     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55545P388808  fgenesh1_pg.C_scaffold_3714000001  2     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51558P360896  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000085  36     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55638P389455  fgenesh1_pg.C_scaffold_6253000001  10     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55647P389517  fgenesh1_pg.C_scaffold_6685000002  1     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51500P360492  fgenesh1_pg.C_scaffold_70000170  2     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55197P386370  fgenesh1_pg.C_scaffold_780000003  91     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55470P388278  fgenesh1_pg.C_scaffold_877000001  14     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55252P386756  fgenesh1_pg.C_scaffold_880000003  1     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  140     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12219P085530  fgenesh4_kg.C_LG_IV000054 4  AT1G79010   NADH‐ubiquinone oxidoreductase 23 kDa subunit 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12246P085720  fgenesh4_pg.C_LG_I000090  6  AT3G58060   cation efflux family protein / metal tolerance protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12248P085733  fgenesh4_pg.C_LG_I000098  33  AT1G59750   ARF1 (AUXIN RESPONSE FACTOR 1); transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12258P085800  fgenesh4_pg.C_LG_I000139  65  AT5G06640   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12343P086397  fgenesh4_pg.C_LG_I000639  45  AT5G50060   invertase/pectin methylesterase inhibitor family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12414P086896  fgenesh4_pg.C_LG_I001053  78  AT1G72570   DNA binding / transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43120P301837  fgenesh4_pg.C_LG_I001302  13     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12627P088386  fgenesh4_pg.C_LG_I002333  79  AT5G55690   MADS‐box protein (AGL47) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43162P302132  fgenesh4_pg.C_LG_I002393  2  AT5G13200   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43169P302179  fgenesh4_pg.C_LG_I002502  2     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43193P302346  fgenesh4_pg.C_LG_I003004  3  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12757P089298  fgenesh4_pg.C_LG_I003040  3  AT5G03060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.2) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12904P090324  fgenesh4_pg.C_LG_II000497  31  AT3G63200   PLA IIIB 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12967P090768  fgenesh4_pg.C_LG_II000838  19  AT3G56850   AREB3 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13015P091104  fgenesh4_pg.C_LG_II001099  6  AT3G19570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G49890.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61461.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF566 (InterPro:IPR007573) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13044P091308  fgenesh4_pg.C_LG_II001252  6  AT2G44830   protein kinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13048P091332  fgenesh4_pg.C_LG_II001303  27  AT1G27360   squamosa promoter‐binding protein‐like 11 (SPL11) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13062P091429  fgenesh4_pg.C_LG_II001400  57  AT2G45680   TCP family transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13074P091512  fgenesh4_pg.C_LG_II001466  2  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13124P091867  fgenesh4_pg.C_LG_II001790  31  AT3G62650   binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13142P091989  fgenesh4_pg.C_LG_II001862  30  AT5G24380   YSL2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  45  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13185P092290  fgenesh4_pg.C_LG_II002124  14  AT4G35985   senescence/dehydration‐associated protein‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  28  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13297P093073  fgenesh4_pg.C_LG_III000122 1  AT1G80000   similar to glycine‐rich protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G15280.2); similar to Os01g0595100 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043467.1); similar to glycine‐rich protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:BAD52900.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13448P094134  fgenesh4_pg.C_LG_III000885 16  AT3G19780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33780.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15395.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF179 (InterPro:IPR003774); 
contains InterPro domain Thioredoxin‐like fold (InterPro:IPR012336); contains InterPro domain Thioredoxin fold (InterPro:IPR012335) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13518P094626  fgenesh4_pg.C_LG_III001277 12  AT1G65010   hydrogen ion transmembrane transporter/ protein binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13560P094918  fgenesh4_pg.C_LG_III001539 3  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13636P095446  fgenesh4_pg.C_LG_IV000042 75  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43386P303701  fgenesh4_pg.C_LG_IV000154 2     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13803P096618  fgenesh4_pg.C_LG_IV001025 74  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43454P304173  fgenesh4_pg.C_LG_IV001215 5     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13912P097380  fgenesh4_pg.C_LG_IX000169 6  AT5G67420   LBD37 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 37) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13918P097422  fgenesh4_pg.C_LG_IX000220 1  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13946P097620  fgenesh4_pg.C_LG_IX000422 83  AT3G46590   TRFL1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14009P098059  fgenesh4_pg.C_LG_IX000812 75  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14025P098169  fgenesh4_pg.C_LG_IX000889 45  AT5G12360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14190.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16841.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14068P098473  fgenesh4_pg.C_LG_IX001210 56  AT1G07476   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G07473.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14107P098743  fgenesh4_pg.C_LG_IX001455 3  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14165P099152  fgenesh4_pg.C_LG_V000268 41  AT1G61170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11120.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14288P100012  fgenesh4_pg.C_LG_V000972 52  AT3G05270   similar to myosin heavy chain‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77580.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71653.1); contains InterPro domain Prefoldin (InterPro:IPR009053); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF869 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14371P100594  fgenesh4_pg.C_LG_V001708 7  AT4G11170   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14384P100683  fgenesh4_pg.C_LG_VI000076 29  AT4G01985   contains InterPro domain Eggshell protein (InterPro:IPR002952) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14439P101069  fgenesh4_pg.C_LG_VI000307 7  AT2G41200   similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC147961g27v2 [Medicago truncatula] (GB:ABD28332.2); contains domain EF‐hand (SSF47473) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14471P101292  fgenesh4_pg.C_LG_VI000457 6  AT3G57630   exostosin family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14508P101555  fgenesh4_pg.C_LG_VI000654 18  AT3G09430   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15639.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14712P102982  fgenesh4_pg.C_LG_VI001751 29  AT5G41840   F‐box family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14896P104272  fgenesh4_pg.C_LG_VII000940  23  AT5G66900   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14910P104366  fgenesh4_pg.C_LG_VII000987  5  AT4G37210   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14919P104430  fgenesh4_pg.C_LG_VII001050  40  AT2G18500   OFP7 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14949P104643  fgenesh4_pg.C_LG_VII001281  19  AT3G55100   ABC transporter family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15046P105319  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000457  1  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15139P105972  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000967  5  AT5G49320   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44872.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1218 (InterPro:IPR009606) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15162P106129  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001079  8  AT5G51530   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15207P106444  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001296  47  AT4G21215   unknown protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15217P106517  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001360  2  AT1G31690   copper ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15299P107087  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001853  6     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15490P108427  fgenesh4_pg.C_LG_X001111  2  AT5G11730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25970.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70606.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF266 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15543P108801  fgenesh4_pg.C_LG_X001355  11  AT3G06520   agenet domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15547P108828  fgenesh4_pg.C_LG_X001398  13  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15667P109663  fgenesh4_pg.C_LG_X002263  3  AT3G52490   heat shock protein‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15677P109738  fgenesh4_pg.C_LG_X002318  2  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15689P109818  fgenesh4_pg.C_LG_XI000024 2  AT4G21920   unknown protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15727P110086  fgenesh4_pg.C_LG_XI000214 3  AT3G17640   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43730P306109  fgenesh4_pg.C_LG_XI000249 2  AT4G23180   CRK10 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15851P110951  fgenesh4_pg.C_LG_XI001289 4  AT4G31230   protein kinase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  45  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 
(PTHR21726) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43849P306942  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000117  9     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16135P112940  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000032  63  AT4G24026   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10810.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94041.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16226P113579  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000643  85  AT2G47480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62640.1); similar to hypothetical protein OsI_010903 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY89670.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16408P114853  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000854  52  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44039P308267  fgenesh4_pg.C_LG_XV000920  10     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16710P116964  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000928  18  AT3G53820   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16727P117084  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001056  2  AT1G60720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33710.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA 
polymerase (reverse transcriptase) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16826P117779  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000498  12  AT3G02150   TFPD 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44132P308923  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000201  15     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16868P118072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000290  11  AT5G11550   binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16896P118272  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000515  17  AT3G61010   glycosyl hydrolase family protein 85 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44152P309064  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000706  5     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16926P118481  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000708  3  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16969P118781  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001008  1  AT1G19250   FMO1 (FLAVIN‐DEPENDENT MONOOXYGENASE 1); monooxygenase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34658P242605  fgenesh4_pg.C_scaffold_10185000001  47  AT1G19580   GAMMA CA1 (GAMMA CARBONIC ANHYDRASE 1); carbonate dehydratase 



XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  75  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44186P309300  fgenesh4_pg.C_scaffold_1026000002  33     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  63  AT1G06760   histone H1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44198P309380  fgenesh4_pg.C_scaffold_1043000004  75     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34693P242850  fgenesh4_pg.C_scaffold_10686000001  36  AT5G64840   ATGCN5 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 5) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  25     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34766P243361  fgenesh4_pg.C_scaffold_11404000001  1  AT4G23900   nucleoside diphosphate kinase 4 (NDK4) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44249P309742  fgenesh4_pg.C_scaffold_1144000001  17     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34786P243502  fgenesh4_pg.C_scaffold_11687000001  6  AT1G70940   PIN3 (PIN‐FORMED 3); auxin:hydrogen symporter/ transporter 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44268P309871  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000013  7     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34807P243649  fgenesh4_pg.C_scaffold_11763000001  93  AT1G72010   TCP family transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34828P243794  fgenesh4_pg.C_scaffold_11849000001  32  AT3G44600   CYP71 (CYCLOPHILIN71); chromatin binding / histone binding / peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44291P310037  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000015  4     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  67  AT3G22200   POP2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  94  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34909P244361  fgenesh4_pg.C_scaffold_1221000001  20  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34938P244564  fgenesh4_pg.C_scaffold_12414000001  14  AT4G03280   PETC 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34941P244587  fgenesh4_pg.C_scaffold_12472000001  31  AT2G43120   pirin 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34944P244604  fgenesh4_pg.C_scaffold_12495000001  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34945P244611  fgenesh4_pg.C_scaffold_1250000003  21  AT4G15940   fumarylacetoacetate hydrolase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44370P310590  fgenesh4_pg.C_scaffold_129000018  15     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35009P245058  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000029  22  AT2G26520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G57500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81423.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44381P310663  fgenesh4_pg.C_scaffold_1305000002  5     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  11  AT3G48000   ALDH2B4 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35029P245202  fgenesh4_pg.C_scaffold_13090000001  11  AT5G38510   rhomboid family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35036P245246  fgenesh4_pg.C_scaffold_131000042  11  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35157P246097  fgenesh4_pg.C_scaffold_13964000001  43  AT4G29020   glycine‐rich protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35201P246406  fgenesh4_pg.C_scaffold_14289000001  40  AT5G44680   methyladenine glycosylase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44483P311379  fgenesh4_pg.C_scaffold_14360000001  7     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35214P246495  fgenesh4_pg.C_scaffold_14489000001  79  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35239P246669  fgenesh4_pg.C_scaffold_14634000001  55  AT1G76965   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35275P246925  fgenesh4_pg.C_scaffold_14872000001  13  AT2G41260   M17 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35293P247050  fgenesh4_pg.C_scaffold_15037000001  3  AT1G60230   radical SAM domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35294P247058  fgenesh4_pg.C_scaffold_15051000002  39  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35304P247128  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000005  1  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35319P247232  fgenesh4_pg.C_scaffold_15256000001  28  AT5G43280   ATDCI1 (DELTA(3 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35336P247352  fgenesh4_pg.C_scaffold_15390000001  18  AT1G16610   SR45 (arginine/serine‐rich 45); RNA binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  1  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35394P247752  fgenesh4_pg.C_scaffold_157000040  4  AT5G52280   protein transport protein‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35428P247994  fgenesh4_pg.C_scaffold_160000018  26  AT2G37000   TCP family transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35448P248134  fgenesh4_pg.C_scaffold_16147000001  9  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35463P248241  fgenesh4_pg.C_scaffold_16242000001  21  AT1G69550   disease resistance protein (TIR‐NBS class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35477P248335  fgenesh4_pg.C_scaffold_16314000001  1  AT1G27770   ACA1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35481P248367  fgenesh4_pg.C_scaffold_16383000001  6  AT5G33280   chloride channel‐like (CLC) protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35502P248509  fgenesh4_pg.C_scaffold_16446000001  2  AT2G35510   SRO1 (SIMILAR TO RCD ONE 1); NAD+ ADP‐ribosyltransferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  43  AT1G49540   nucleotide binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  2     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35566P248962  fgenesh4_pg.C_scaffold_16844000001  129  AT4G36910   LEJ2 (LOSS OF THE TIMING OF ET AND JA BIOSYNTHESIS 2) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  28  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  26     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35619P249333  fgenesh4_pg.C_scaffold_17250000001  45  AT5G54650   Fh5 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35622P249350  fgenesh4_pg.C_scaffold_17272000001  17  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35623P249355  fgenesh4_pg.C_scaffold_1729000001  1  AT3G16370   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35672P249703  fgenesh4_pg.C_scaffold_17839000001  57  AT2G17510   EMB2763 (EMBRYO DEFECTIVE 2763); RNA binding / ribonuclease 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  64  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35736P250148  fgenesh4_pg.C_scaffold_18364000001  34  AT5G39220   hydrolase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35788P250516  fgenesh4_pg.C_scaffold_18825000001  65  AT1G05205   similar to hypothetical protein OsJ_021517 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ38034.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD45491.1); similar to hypothetical protein 
OsI_023333 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ02101.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35798P250581  fgenesh4_pg.C_scaffold_18930000001  18  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35820P250737  fgenesh4_pg.C_scaffold_19124000001  7  AT1G31670   copper amine oxidase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35823P250760  fgenesh4_pg.C_scaffold_19198000001  39  AT4G19200   proline‐rich family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35843P250901  fgenesh4_pg.C_scaffold_19291000001  4  AT1G62500   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35855P250985  fgenesh4_pg.C_scaffold_19342000001  37  AT4G00630   KEA2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35868P251076  fgenesh4_pg.C_scaffold_19457000001  43  AT1G78970   LUP1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35894P251255  fgenesh4_pg.C_scaffold_19693000001  34  AT4G33240   similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14270.1); similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G71010.1); similar to hypothetical protein OsJ_026421 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ42938.1); similar to 1‐phosphatidylinositol‐3‐phosphate 5‐kinase‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD08735.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65175.1); contains InterPro domain Zinc finger 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35901P251306  fgenesh4_pg.C_scaffold_19747000001  73  AT5G23880   CPSF100 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  22  AT5G25820   exostosin family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  65  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35939P251573  fgenesh4_pg.C_scaffold_20049000001  15  AT3G24495   MSH7 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35968P251776  fgenesh4_pg.C_scaffold_20235000001  43  AT5G54810   TRP2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35991P251935  fgenesh4_pg.C_scaffold_20467000001  19     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  121  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36042P252294  fgenesh4_pg.C_scaffold_20971000001  61  AT4G34520   FAE1 (FATTY ACID ELONGATION1); acyltransferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36075P252524  fgenesh4_pg.C_scaffold_21276000001  2  AT1G23330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10740.1); similar to Os05g0408300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055523.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO42648.1); contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36078P252544  fgenesh4_pg.C_scaffold_21313000001  15     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36081P252566  fgenesh4_pg.C_scaffold_21355000001  88  AT3G10350   anion‐transporting ATPase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36083P252577  fgenesh4_pg.C_scaffold_21385000001  26  AT1G55550   microtubule motor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36095P252662  fgenesh4_pg.C_scaffold_21470000001  14  AT3G03490   PEX19‐1 (PEROXIN 19‐1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36110P252765  fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018  1  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36114P252792  fgenesh4_pg.C_scaffold_21628000001  49  AT5G24060   similar to binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G49140.1); similar to hypothetical protein OsJ_032866 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ18657.1); contains domain PENTATRICOPEPTIDE REPEAT‐
CONTAINING PROTEIN (PTHR10483); contains domain SELENIUM‐BINDING PROTEIN (PTHR10483:SF4) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  44  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36136P252950  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000003  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36149P253040  fgenesh4_pg.C_scaffold_21884000001  104  AT1G52000   jacalin lectin family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  35  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36161P253123  fgenesh4_pg.C_scaffold_2195000001  39  AT1G75660   XRN3 (5'‐3' exoribonuclease 3); 5'‐3' exoribonuclease 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36164P253148  fgenesh4_pg.C_scaffold_21988000001  32  AT2G33420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25800.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04470.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71451.1); similar to hypothetical protein LOC_Os03g04560 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF93881.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63332.1); contains InterPro domain Munc13 homology 2 (InterPro:IPR014772); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF810 (InterPro:IPR008528); contains InterPro domain Munc13 homology 1 (InterPro:IPR014770) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36178P253243  fgenesh4_pg.C_scaffold_22050000001  70  AT3G05160   sugar transporter 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36214P253497  fgenesh4_pg.C_scaffold_2279000002  4  AT5G12330   LRP1 (LATERAL ROOT PRIMORDIUM 1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  70  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36248P253735  fgenesh4_pg.C_scaffold_2432000002  1  AT4G34131   UGT73B3 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B3); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  34  AT2G39800   P5CS1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36295P254065  fgenesh4_pg.C_scaffold_2591000001  31  AT4G25450   ATNAP8 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 8) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36319P254231  fgenesh4_pg.C_scaffold_2661000002  13  AT3G63460   WD‐40 repeat family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36330P254310  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000001  15  AT3G06360   AGP27 



XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36349P254442  fgenesh4_pg.C_scaffold_2775000001  19  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36383P254679  fgenesh4_pg.C_scaffold_2801000001  22  AT2G16250   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36385P254694  fgenesh4_pg.C_scaffold_2810000001  37  AT1G31800   LUT5 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  1  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36420P254935  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000001  31  AT1G52950   replication protein‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36478P255340  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000362  60  AT4G25190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G30710.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ50142.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF566 
(InterPro:IPR007573) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36513P255591  fgenesh4_pg.C_scaffold_3050000002  99  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  59  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  113  AT1G67870   glycine‐rich protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36555P255881  fgenesh4_pg.C_scaffold_319000001  1     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36574P256017  fgenesh4_pg.C_scaffold_3288000001  100  AT5G43890   SUPER1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36583P256079  fgenesh4_pg.C_scaffold_3310000001  8  AT5G26860   LON_ARA_ARA (Lon protease homolog gene); ATP binding / ATP‐dependent peptidase/ serine‐type peptidase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36588P256115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3324000001  57  AT2G41680   thioredoxin reductase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  12  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36609P256261  fgenesh4_pg.C_scaffold_3382000001  76  AT1G73720   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36853P257969  fgenesh4_pg.C_scaffold_4335000001  3  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36934P258535  fgenesh4_pg.C_scaffold_4863000001  77  AT5G45610   binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36952P258664  fgenesh4_pg.C_scaffold_5047000001  4  AT1G30650   AR411 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36987P258909  fgenesh4_pg.C_scaffold_5354000001  32  AT1G28640   GDSL‐motif lipase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  16  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  29  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37050P259348  fgenesh4_pg.C_scaffold_5773000002  12  AT3G16170   acyl‐activating enzyme 13 (AAE13) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  83  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37097P259675  fgenesh4_pg.C_scaffold_622000002  5  AT2G48030   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37155P260083  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000212  75     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37182P260273  fgenesh4_pg.C_scaffold_654000001  24  AT4G25440   ZFWD1 (zinc finger WD40 repeat protein 1); nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37186P260299  fgenesh4_pg.C_scaffold_6577000001  7  AT2G44840   EREBP 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37204P260422  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000122  2  AT3G14270   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37215P260499  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000204  11  AT4G18180   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37227P260587  fgenesh4_pg.C_scaffold_6682000001  100  AT2G28380   DRB2 (DSRNA‐BINDING PROTEIN 2); double‐stranded RNA binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  85  AT5G48600   SMC4 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37275P260922  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000132  100  AT3G05040   HST 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37315P261203  fgenesh4_pg.C_scaffold_7057000001  32  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37369P261580  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000042  31  AT1G18700   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37415P261903  fgenesh4_pg.C_scaffold_8173000001  8  AT3G60240   EIF4G 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37487P262407  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000148  1  AT5G45330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G26110.1); similar to hypothetical protein [Glycine max] (GB:BAB41197.1); contains domain PTHR13586 (PTHR13586) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS45825P320771  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000029  35     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37588P263112  fgenesh4_pg.C_scaffold_9577000001  27  AT3G07330   ATCSLC6 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37595P263161  fgenesh4_pg.C_scaffold_9690000001  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS45884P321188  fgenesh4_pg.C_scaffold_9702000001  5     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17071P119491  fgenesh4_pm.C_LG_I000593 7  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17144P120002  fgenesh4_pm.C_LG_II000072 15  AT3G07860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61986.1); contains domain G3DSA:3.10.20.90 (G3DSA:3.10.20.90); contains domain SSF54236 
(SSF54236) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17184P120286  fgenesh4_pm.C_LG_II000447 2  AT1G22260   ZYP1a 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17201P120403  fgenesh4_pm.C_LG_II000668 6  AT3G60690   auxin‐responsive family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17241P120683  fgenesh4_pm.C_LG_II001143 66  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17327P121289  fgenesh4_pm.C_LG_IV000199  68  AT2G20740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23953.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17353P121469  fgenesh4_pm.C_LG_IV000478  20  AT4G39110   protein kinase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17400P121800  fgenesh4_pm.C_LG_IX000373  1  AT1G70210   CYCD1;1 (CYCLIN D1;1); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17607P123244  fgenesh4_pm.C_LG_VII000464  3  AT4G38970   fructose‐bisphosphate aldolase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17701P123906  fgenesh4_pm.C_LG_X000042 21  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17786P124497  fgenesh4_pm.C_LG_XI000115  39  AT3G14440   STO1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS45972P321804  fgenesh4_pm.C_LG_XII000415  2  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37711P263976  fgenesh4_pm.C_scaffold_184000008  1  AT1G17810   BETA‐TIP (BETA‐TONOPLAST INTRINSIC PROTEIN); water channel 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18243P127696  grail3.0002010001  11  AT4G30960   SNRK3.14 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18250P127745  grail3.0002016001  25  AT1G77400   similar to hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21695.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18257P127795  grail3.0002024501  77  AT1G15120   ubiquinol‐cytochrome C reductase complex 7.8 kDa protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18262P127834  grail3.0002031401  1  AT1G71740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18560.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60388.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18312P128183  grail3.0002076401  12  AT1G47670   amino acid transporter family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18377P128638  grail3.0003037601  8  AT4G36920   FL1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18385P128690  grail3.0003042501  1  AT2G48130   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18404P128824  grail3.0003058501  10  AT1G18400   BEE1 (BR ENHANCED EXPRESSION 1); transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18443P129099  grail3.0003089301  2  AT4G14600   Identical to Bet1‐like protein At4g14600 [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q8VXX9;GB:O23316); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61644.1); 
contains InterPro domain Target SNARE coiled‐coil region (InterPro:IPR000727) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18469P129282  grail3.0004011501  4  AT5G06860   PGIP1 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 1); protein binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18613P130290  grail3.0006038101  75  AT1G68800   TCP12 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18662P130628  grail3.0007005101  4  AT5G11810   similar to Os02g0135600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001045818.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ79019.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52911P370364  grail3.0009006901  31     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  62  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19013P133088  grail3.0013006001  1  AT5G02600   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19029P133197  grail3.0013021201  2  AT2G25970   KH domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19162P134133  grail3.0016000101  58  AT3G05936   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17316.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19166P134157  grail3.0016004301  3  AT5G06420   zinc finger (CCCH‐type/C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19249P134740  grail3.0018002102  12  AT4G17720   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19285P134990  grail3.0018030801  4  AT4G23330   eukaryotic translation initiation factor‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19288P135015  grail3.0018034701  14  AT5G52830   WRKY27 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19394P135754  grail3.0020031301  1  AT1G63270   ATNAP10 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 10) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19402P135811  grail3.0021000101  7  AT1G66070   translation initiation factor‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19540P136776  grail3.0023023701  14  AT5G59030   COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane transporter 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19612P137280  grail3.0025004501  3  AT2G37740   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19633P137426  grail3.0026003001  7  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19665P137650  grail3.0026035702  1  AT4G16444   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14486.1); contains domain PTHR11615 (PTHR11615); contains domain PTHR11615:SF3 (PTHR11615:SF3) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  51  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37815P264699  grail3.0028013701  16  AT5G03120   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68657.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19746P138219  grail3.0031021401  8  AT5G54165   unknown protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  68  AT2G45190   YAB1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20018P140123  grail3.0039020401  3  AT3G61870   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95718.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51664P361641  grail3.0048000101  7     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53749P376233  grail3.0051015201  2     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20265P141854  grail3.0053008501  1  AT3G52110   similar to hypothetical protein OsI_009975 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88742.1); similar to Os03g0174200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049125.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  1  AT2G47410   nucleotide binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  19  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro 
domain Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20618P144321  grail3.0085007701  22  AT1G64790   binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20687P144807  grail3.0093008801  8  AT1G61110   ANAC025 (Arabidopsis NAC domain containing protein 25); transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20890P146226  grail3.0139003401  1  AT5G15540   EMB2773 (EMBRYO DEFECTIVE 2773); binding / protein binding / zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38164P267148  grail3.0140005901  25  AT1G30570   protein kinase family protein 



XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46177P323233  grail3.0143000101  1     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20895P146264  grail3.0143000301  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38183P267280  grail3.0145001401  3  AT5G57030   LUT2 (LUTEIN DEFICIENT 2); lycopene epsilon cyclase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38302P268108  grail3.0216000501  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS50511P353569  grail3.0218000401  5     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38318P268222  grail3.0243000601  1  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38322P268251  grail3.0250000501  1  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38352P268458  grail3.0331000101  3  AT4G19050   mob1/phocein family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS50553P353864  grail3.0331000401  2     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38356P268490  grail3.0345000101  2  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38427P268988  grail3.0797000201  18  AT5G25950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25960.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70607.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF239 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  57  AT2G23150   NRAMP3 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38447P269129  grail3.0907000501  78  AT4G32920   glycine‐rich protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46237P323655  grail3.1025000101  11     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54244P379701  grail3.1147000201  2     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS50676P354719  grail3.11800000101  16     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55324P387260  grail3.12238000101  7     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54298P380075  grail3.1274000101  2     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38514P269597  grail3.1330000103  7  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38516P269606  grail3.1345000101  135  AT4G29120   6‐phosphogluconate dehydrogenase NAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38571P269996  grail3.16262000101  87  AT1G13560   AAPT1 (AMINOALCOHOLPHOSPHOTRANSFERASE 1); phosphatidyltransferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38572P270002  grail3.16262000201  71  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38581P270064  grail3.16813000101  3  AT1G72330   ALAAT2 (ALANINE AMINOTRANSFERASE 2); alanine transaminase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38583P270077  grail3.16884000101  35  AT5G11350   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38628P270391  grail3.20091000101  28  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of 
unknown function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38634P270434  grail3.2061000501  68  AT4G02320   pectinesterase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38645P270511  grail3.2112000101  1  AT3G23790   AMP‐binding protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  31     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38677P270738  grail3.2633000201  5  AT4G32590   ferredoxin‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38683P270780  grail3.2678000201  7  AT1G67230   LINC1 (LITTLE NUCLEI1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  83  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  60  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54742P383185  grail3.2831000201  25     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38719P271033  grail3.3125000101  79  AT1G18270   ketose‐bisphosphate aldolase class‐II family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38720P271039  grail3.3126000101  54  AT2G41700   similar to ATATH11 (ABC2 homolog 11) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38724P271068  grail3.3170000101  109  AT5G61140   DEAD box RNA helicase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38733P271129  grail3.3249000201  29  AT3G23640   HGL1 (HETEROGLYCAN GLUCOSIDASE 1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38735P271143  grail3.3265000101  3  AT5G60280   lectin protein kinase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38736P271151  grail3.3269000101  67  AT1G65410   ATNAP11 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  15     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  9  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  53  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55440P388070  grail3.7572000101  2     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38841P271887  grail3.8153000101  15  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38850P271948  grail3.8602000101  43  AT2G19870   tRNA/rRNA methyltransferase (SpoU) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38932P272524  gw1.10981.1.144  AT5G09830   BolA‐like family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38955P272679  gw1.1145.2.1  1  AT5G13190   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93196.1); contains InterPro domain LPS‐induced tumor necrosis factor alpha factor (InterPro:IPR006629) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38957P272697  gw1.11546.3.15  AT3G09870   auxin‐responsive family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38984P272884  gw1.11755.1.12  AT5G35360   CAC2 (acetyl co‐enzyme A carboxylase biotin carboxylase subunit) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39130P273909  gw1.12342.1.13  AT1G01440   extra‐large G‐protein‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46470P325286  gw1.1248.11.111     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  57  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.12     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39234P274634  gw1.12936.1.132  AT5G47040   Lon protease homolog 1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39251P274756  gw1.130.31.1  3  AT3G18990   VRN1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46523P325655  gw1.132.11.1  8     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39461P276226  gw1.142.211.113  AT1G73280   SCPL3 (serine carboxypeptidase‐like 3); serine carboxypeptidase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  29     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.195  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39590P277125  gw1.150.181.16  AT4G37360   CYP81D2 (cytochrome P450 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39591P277136  gw1.150.197.169  AT4G37370   CYP81D8 (cytochrome P450 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39621P277345  gw1.15234.1.186  AT4G18440   adenylosuccinate lyase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39628P277396  gw1.15358.1.162  AT1G67120   midasin‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39652P277562  gw1.15570.4.148  AT1G53500   MUM4 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46757P327297  gw1.1588.8.1  35     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46768P327370  gw1.159.32.1  7  ATCG00905   RPS12C 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39699P277889  gw1.15947.1.13  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39755P278285  gw1.16535.1.119  AT5G47720   acetyl‐CoA C‐acyltransferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39763P278335  gw1.166.186.14  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39770P278384  gw1.166.8.1  4  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39855P278982  gw1.1732.4.1  2  AT5G57020   NMT1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39856P278991  gw1.17338.5.15  AT5G36880   acetyl‐CoA synthetase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.1104  AT5G61410   RPE 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39937P279558  gw1.18498.2.134  AT4G33760   tRNA synthetase class II (D 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40031P280215  gw1.19905.1.190  AT1G24290   AAA‐type ATPase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40048P280330  gw1.201.30.1  88  AT5G23530   ATCXE18 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 18); carboxylesterase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40116P280811  gw1.20837.1.148  AT2G43580   chitinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40119P280831  gw1.20904.1.15  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40157P281099  gw1.21444.1.174  AT3G21110   PUR7 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40167P281168  gw1.216.11.1  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40168P281173  gw1.216.28.1  11  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40185P281289  gw1.218.28.1  1  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40224P281568  gw1.2282.2.1  32  AT5G03555   permease 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40271P281893  gw1.250.14.1  2  AT1G61310   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40278P281940  gw1.252.38.1  7  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40295P282063  gw1.257.2.1  104  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40323P282258  gw1.271.11.1  9  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40445P283109  gw1.280.18.1  15  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40469P283280  gw1.29.190.1  3  AT1G32380   ribose‐phosphate pyrophosphokinase 2 / phosphoribosyl diphosphate synthetase 2 (PRS2) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40534P283736  gw1.2958.7.1  3  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40545P283812  gw1.3010.3.1  2  AT5G66280   GMD1 (GDP‐D‐MANNOSE 4 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40573P284006  gw1.3231.1.1  33  AT3G14790   RHM3 (RHAMNOSE BIOSYNTHESIS 3); catalytic 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40591P284134  gw1.3358.2.1  27  AT1G17860   trypsin and protease inhibitor family protein / Kunitz family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS47441P332081  gw1.402.1.1  6     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40911P286375  gw1.4238.2.1  7  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS47551P332851  gw1.464.1.1  12     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS47575P333023  gw1.494.4.1  24  AT3G16520   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 



XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41127P287883  gw1.57.98.1  1  ATCG00040   Encodes a maturase located in the trnK intron in the chloroplast genome. 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41176P288227  gw1.6306.1.1  3  AT5G66610   zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41453P290170  gw1.7437.1.1  11  AT4G14450   Identical to Uncharacterized protein At4g14450 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41543P290801  gw1.8421.1.1  49  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS47893P335239  gw1.8703.1.1  1     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS47908P335344  gw1.88.268.1  3     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41659P291612  gw1.928.5.1  6  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS47951P335646  gw1.942.4.1  9  AT3G09270   ATGSTU8 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 8); glutathione transferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21001P147004  gw1.I.1470.1  37  AT5G43210   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21013P147090  gw1.I.153.1  1  AT1G71450   AP2 domain‐containing transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21125P147872  gw1.I.2790.1  3  AT5G40660   ATP12 protein‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21206P148436  gw1.I.348.1  6  ATCG00720   Encodes the cytochrome b(6) subunit of the cytochrome b6f complex. 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21217P148515  gw1.I.3546.1  25  AT5G09430   hydrolase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21374P149617  gw1.I.5177.1  3  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21379P149651  gw1.I.5201.1  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21381P149667  gw1.I.5216.1  4  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48126P336872  gw1.I.5336.1  3  AT1G17180   ATGSTU25 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 25); glutathione transferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  7  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48152P337057  gw1.I.5826.1  5  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21605P151235  gw1.I.7668.1  23  AT5G43250   transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21705P151932  gw1.I.8520.1  7  AT4G24000   ATCSLG2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21748P152234  gw1.I.8935.1  9  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48277P337932  gw1.II.2570.1  10     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22345P156413  gw1.II.823.1  112  AT4G00980   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22451P157153  gw1.III.1454.1 14  AT5G44635   minichromosome maintenance family protein / MCM family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48349P338432  gw1.III.1495.1 1     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48389P338711  gw1.III.2484.1 6     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22713P158987  gw1.III.940.1  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22732P159122  gw1.IV.1054.1 12  AT2G21090   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22756P159292  gw1.IV.1376.1 10  AT5G38940   manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22780P159454  gw1.IV.1600.1 6  AT1G62050   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21232.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22790P159528  gw1.IV.1748.1 2  AT4G04870   CLS (CARDIOLIPIN SYNTHASE); cardiolipin synthase/ phosphatidyltransferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48450P339143  gw1.IV.1924.1 1     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22931P160515  gw1.IV.3363.1 102  AT2G04100   MATE efflux family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22932P160521  gw1.IV.3377.1 18  AT5G38110   SGA01 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22943P160598  gw1.IV.3487.1 5  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22959P160707  gw1.IV.3690.1 32  AT5G40990   GLIP1 (GDSL LIPASE1); carboxylesterase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23029P161203  gw1.IV.4500.1 6  ATCG00790   chloroplast gene encoding a ribosomal protein L16 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23035P161241  gw1.IV.4597.1 6  ATCG00730   A chloroplast gene encoding subunit IV of the cytochrome b6/f complex 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 2  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23160P162119  gw1.IX.1775.1 1  AT1G19510   myb family transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48560P339908  gw1.IX.1845.1 122  AT3G18810   protein kinase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23188P162313  gw1.IX.2158.1 10  AT4G34412   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47805.1); contains InterPro domain Kinase binding protein CGI‐121 (InterPro:IPR013926) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23190P162325  gw1.IX.2175.1 4  AT2G15620   ATHNIR 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23191P162332  gw1.IX.218.1  43  AT4G35270   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23372P163601  gw1.IX.3976.1 8  AT5G52390   photoassimilate‐responsive protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23404P163828  gw1.IX.4378.1 2  AT4G23490   fringe‐related protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23434P164033  gw1.IX.4681.1 5  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48637P340449  gw1.V.1125.1  3  AT2G30630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06750.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76299.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22658.1); contains domain no description 
(G3DSA:3.40.50.300); contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23556P164888  gw1.V.1425.1  9  AT1G19640   JMT (JASMONIC ACID CARBOXYL METHYLTRANSFERASE); jasmonate O‐methyltransferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23578P165046  gw1.V.1639.1  46  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23886P167202  gw1.V.4691.1  44  AT4G33590   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33600.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80154.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23941P167585  gw1.V.5368.1  26  AT1G44130   nucellin protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48795P341553  gw1.V.591.1  5  AT5G48100   TT10 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24109P168758  gw1.VI.1800.1 1  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24127P168886  gw1.VI.1864.1 8  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48826P341775  gw1.VI.2513.1 2     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24224P169563  gw1.VI.26.1  12  AT5G25530   DNAJ heat shock protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24278P169943  gw1.VI.45.1  3  AT4G35670   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24355P170480  gw1.VI.893.1  79  AT1G10385   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40996.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69091.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain gb def: F14N23.28 (PTHR21426:SF4); contains domain FAMILY NOT NAMED (PTHR21426) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24392P170741  gw1.VII.1144.1  6  AT3G25810   myrcene/ocimene synthase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24595P172163  gw1.VII.3202.1  1  AT4G12680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41123.1) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24614P172295  gw1.VII.3430.1  1  AT4G13260   YUC2 (YUCCA2); FAD binding / NADP binding / flavin‐containing monooxygenase/ oxidoreductase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24682P172773  gw1.VII.465.1  16  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24698P172886  gw1.VII.674.1  10  AT1G06720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G42440.1); similar to hypothetical protein OsJ_010296 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ26813.1); similar to hypothetical protein OsI_011117 [Oryza sativa (indica cultivar‐
group)] (GB:EAY89884.1); similar to hypothetical protein CHLREDRAFT_113591 [Chlamydomonas reinhardtii] (GB:XP_001698464.1); contains InterPro domain AARP2CN; (InterPro:IPR012948); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF663 (InterPro:IPR007034) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24701P172903  gw1.VII.684.1  4  AT3G59580   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  8  AT2G30070   ATKUP1 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24865P174055  gw1.VIII.200.1 38  AT1G04420   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  2  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24976P174832  gw1.VIII.2882.1  45  AT4G37260   AtMYB73 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS25226P176579  gw1.X.210.1  122  AT1G68510   LBD42 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 42) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS25431P178015  gw1.X.4269.1  5  AT5G18910   protein kinase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS25565P178955  gw1.X.5732.1  19  AT1G04210   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 48  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS25819P180733  gw1.XI.2640.1 1  AT3G23730   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS25852P180958  gw1.XI.2993.1 1  ATCG00540   Encodes cytochrome f apoprotein; involved in photosynthetic electron transport chain; encoded by the chloroplast genome and is transcriptionally repressed by a nuclear gene HCF2. 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 27  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26094P182656  gw1.XII.1656.1  13  AT5G54370   late embryogenesis abundant protein‐related / LEA protein‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26253P183771  gw1.XIII.1083.1  138  AT3G05200   ATL6 (Arabidopsis T?xicos en Levadura 6); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26281P183965  gw1.XIII.1296.1  2  AT1G24140   matrixin family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS49394P345747  gw1.XIII.1506.1  31     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26445P185110  gw1.XIII.2908.1  6  AT1G12220   RPS5 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 5) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26448P185134  gw1.XIII.2928.1  4  AT5G54840   GTP‐binding family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26599P186188  gw1.XIV.1327.1  24  AT2G46020   CHR2 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26882P188171  gw1.XIV.438.1 8  AT3G20000   TOM40 (translocase of the outer mitochondrial membrane 40); voltage‐gated anion channel 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26888P188212  gw1.XIV.555.1 49  AT1G10720   BSD domain‐containing protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26962P188732  gw1.XIX.1597.1  1  AT5G47540   Mo25 family protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27052P189362  gw1.XIX.2375.1  10  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27067P189468  gw1.XIX.2550.1  1  AT5G58260   Encodes subunit NDH‐N of NAD(P)H:plastoquinone dehydrogenase complex (Ndh complex) present in the thylakoid membrane of chloroplasts. This subunit is thought to be required for Ndh complex assembly. 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27113P189790  gw1.XIX.493.1 33  AT5G22600   similar to F‐box family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22610.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74740.1); contains InterPro domain Leucine‐rich repeat 2 (InterPro:IPR013101); contains InterPro domain FBD 
(InterPro:IPR013596); contains InterPro domain FBD‐like (InterPro:IPR006566) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27294P191057  gw1.XV.2370.1  17  AT5G14040   mitochondrial phosphate transporter 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27525P192669  gw1.XVI.1639.1  5  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS49850P348938  gw1.XVI.2915.1  16     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27663P193640  gw1.XVI.3280.1  1  AT5G02040   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 



XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS49994P349947  gw1.XVIII.105.1  51  AT1G18560   hAT dimerisation domain‐containing protein / BED zinc finger domain‐containing protein / transposase‐related 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS49999P349986  gw1.XVIII.1184.1  18     
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27933P195529  gw1.XVIII.1362.1  45  AT5G25610   RD22 (RESPONSIVE TO DESSICATION 22) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28039P196271  gw1.XVIII.2390.1  79  AT3G16080   60S ribosomal protein L37 (RPL37C) 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28116P196811  gw1.XVIII.3250.1  1  AT4G30950   SFD4 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28154P197072  gw1.XVIII.4.1  2  AT1G30270   ATCIPK23 
XY  XY249  249  1  19  4.7484  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28184P197286  gw1.XVIII.650.1  21  AT5G56450   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS01773P012408  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_I0086  8  AT3G19460   reticulon family protein (RTNLB11) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  93  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28731P201111  estExt_fgenesh4_pg.C_1350043  3  AT1G29470   dehydration‐responsive protein‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28828P201792  estExt_fgenesh4_pg.C_1930033  24  AT2G24390   similar to avirulence‐responsive protein‐related / avirulence induced gene (AIG) protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G31310.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43968.1); contains 
InterPro domain Butirosin biosynthesis 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28848P201934  estExt_fgenesh4_pg.C_2110009  1  AT5G19680   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41801P292606  estExt_fgenesh4_pg.C_26570001  8  AT3G01680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14653.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14657.1); similar to 
unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14661.1); contains domain PTHR13871:SF2 (PTHR13871:SF2); contains domain PTHR13871 (PTHR13871) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28914P202396  estExt_fgenesh4_pg.C_290239  23  AT2G35470   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94143.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28965P202752  estExt_fgenesh4_pg.C_40590001  27  AT5G38895   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28985P202889  estExt_fgenesh4_pg.C_440224  65  AT4G25700   CHY1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29100P203694  estExt_fgenesh4_pg.C_880051  1  AT3G26900   shikimate kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS02153P015065  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1007  50  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS02730P019108  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0193  45  AT1G30620   MUR4 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS02876P020129  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0214  51  AT5G01430   Got1‐like family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS03097P021673  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0071  11  AT4G16060   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44835.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29167P204165  estExt_fgenesh4_pm.C_1630012  15  AT5G22875   similar to Os04g0165500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052133.1); similar to hypothetical protein [Ipomoea trifida] (GB:AAS79573.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS04159P029110  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0279  2  AT2G15970   WCOR413‐LIKE 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS04287P030007  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0337  24  AT1G03430   AHP5 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSFER FACTOR 5); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41929P293500  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0457  34  AT5G19730   pectinesterase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS04562P031929  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0046  4  AT1G68680   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93653.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS04599P032188  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0176  15  AT3G18260   reticulon family protein (RTNLB9) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS04705P032930  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0071  24  AT5G16890   exostosin family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28391P198732  estExt_Genewise1_v1.C_1850029  1  AT5G09810   ACT7 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28502P199513  estExt_Genewise1_v1.C_410132  4  AT4G09650   ATP synthase delta chain 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28572P200003  estExt_Genewise1_v1.C_700203  14  AT3G22910   calcium‐transporting ATPase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00205P001433  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0323  86  AT2G22860   ATPSK2 (PHYTOSULFOKINE 2 PRECURSOR); growth factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00233P001627  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II1111  67  AT1G02910   LPA1 (LOW PSII ACCUMULATION1); binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00291P002037  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II3184  1  AT4G00150   scarecrow‐like transcription factor 6 (SCL6) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00657P004596  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0916  1  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00668P004672  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V1376  15  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00798P005584  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI2421  8  AT5G06340   diadenosine 5' 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00874P006114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VII3015  62  AT5G66800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50640.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61148.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  62  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS01002P007012  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0562  45  AT3G06700   60S ribosomal protein L29 (RPL29A) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52687P368799  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0749  73     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS01064P007442  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2683  20  AT4G14145   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95046.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS01429P009999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV2313  11  AT4G02030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40112.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAR07074.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP03421.1); contains domain PTHR15954 (PTHR15954) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS01588P011114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV2838  4  AT5G51460   ATTPPA (Arabidopsis thaliana trehalose‐6‐phosphate phosphatase); trehalose‐phosphatase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  18  AT2G38480   integral membrane protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS01625P011374  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1414  5     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS04865P034054  eugene3.00002046  1  AT1G05000   tyrosine specific protein phosphatase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS04976P034829  eugene3.00002456  15  AT3G24750   unknown protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05111P035774  eugene3.00010307  20  AT2G31470   F‐box family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05126P035876  eugene3.00010448  110  AT1G04630   MEE4 (maternal effect embryo arrest 4) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05284P036987  eugene3.00011415  51  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05386P037700  eugene3.00012166  5  AT3G27010   AT‐TCP20 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05498P038485  eugene3.00012788  7  AT1G17030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.1); similar to Os05g0272800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055066.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48013.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05531P038715  eugene3.00012996  33  AT1G30620   MUR4 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05548P038830  eugene3.00013114  1  AT5G56230   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  2  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53721P376040  eugene3.00020442  11     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05653P039568  eugene3.00020479  1  AT4G02730   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05686P039796  eugene3.00020613  10  AT5G42440   protein kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS05706P039938  eugene3.00020687  26  AT5G25800   exonuclease family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06009P042057  eugene3.00021926  21  AT5G22450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48752.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06034P042236  eugene3.00030083  1  AT5G24750   similar to UDP‐glucose:sterol glucosyltransferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06245P043713  eugene3.00031145  7  AT4G23990   ATCSLG3 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  69     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42044P294302  eugene3.00031352  17     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06309P044157  eugene3.00031379  62  AT5G13100   oxidoreductase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06328P044293  eugene3.00031450  45  AT1G03495   transferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42062P294431  eugene3.00040011  31  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06473P045311  eugene3.00040054  13  AT4G21870   26.5 kDa class P‐related heat shock protein (HSP26.5‐P) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42069P294482  eugene3.00040475  11     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06582P046072  eugene3.00040586  24  AT2G27500   glycosyl hydrolase family 17 protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06604P046222  eugene3.00040720  12  AT1G04350   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06845P047912  eugene3.00050386  1  AT4G35610   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42093P294646  eugene3.00050689  33  AT5G64260   phosphate‐responsive protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS06940P048577  eugene3.00050842  33     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07089P049618  eugene3.00051457  95  AT4G02430   pre‐mRNA splicing factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07246P050717  eugene3.00060443  83  AT2G41670   GTP‐binding family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  7  AT3G13520   AGP12 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07400P051794  eugene3.00060964  4     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07411P051872  eugene3.00060987  66  AT4G29830   VIP3 (VERNALIZATION INDEPENDENCE 3); nucleotide binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07418P051921  eugene3.00061021  6  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07427P051986  eugene3.00061089  31  AT2G03500   myb family transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07465P052252  eugene3.00061235  19  AT5G62860   F‐box family protein‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07506P052540  eugene3.00061416  1  AT3G11591   unknown protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07531P052713  eugene3.00061498  6  AT1G67680   7S RNA binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07608P053254  eugene3.00061852  7  AT5G11190   SHN3 (SHINE3); DNA binding / transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07643P053500  eugene3.00061957  17  AT4G24972   TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07655P053579  eugene3.00061997  38  AT1G21270   WAK2 (wall‐associated kinase 2); protein serine/threonine kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07662P053632  eugene3.00070015  1  AT2G31890   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78554.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46382.1); contains InterPro domain RAP domain (InterPro:IPR013584) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07675P053722  eugene3.00070072  41  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07747P054224  eugene3.00070348  83  AT1G05580   ATCHX23 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07755P054285  eugene3.00070389  2  AT3G13275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45215.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07805P054632  eugene3.00070594  75  AT2G01150   RHA2B (RING‐H2 FINGER PROTEIN 2B); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07944P055602  eugene3.00080023  8  AT5G66520   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 



XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07975P055822  eugene3.00080125  3  AT5G22040   similar to zinc knuckle (CCHC‐type) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62330.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67423.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS07986P055901  eugene3.00080156  31  AT2G35910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08085P056589  eugene3.00080484  3  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08112P056779  eugene3.00080609  51  AT5G05680   nuclear pore complex protein‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08193P057349  eugene3.00081020  50  AT1G69080   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08421P058944  eugene3.00090088  1  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08442P059089  eugene3.00090172  4  AT2G36300   integral membrane Yip1 family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08487P059403  eugene3.00090415  39  AT5G45600   GAS41 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08532P059721  eugene3.00090639  10  AT5G56380   F‐box family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08553P059865  eugene3.00090746  40  AT5G13630   CHLH 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08556P059888  eugene3.00090773  13  AT5G67500   porin 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08609P060260  eugene3.00090974  55  AT5G19473   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09960.1); similar to hypothetical protein [Cicer arietinum] (GB:CAB61744.1); contains InterPro domain Nitrate‐induced NOI (InterPro:IPR008700) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08638P060466  eugene3.00091127  51  AT5G12460   similar to fringe‐related protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21599.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF604 (InterPro:IPR006740) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08651P060551  eugene3.00091186  17  AT5G60440   MADS‐box protein (AGL62) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52770P369380  eugene3.00100109  32     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08756P061290  eugene3.00100114  1  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08816P061706  eugene3.00100442  4  AT2G37410   ATTIM17‐2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  2  AT1G67670   unknown protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52719P369024  eugene3.00100530  1     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08901P062303  eugene3.00100965  5  AT1G66140   ZFP4 (ZINC FINGER PROTEIN 4); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08902P062310  eugene3.00100966  13  AT3G10810   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08940P062574  eugene3.00101102  14  AT2G01120   ATORC4 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08978P062843  eugene3.00101273  1  AT5G61320   CYP89A3 (cytochrome P450 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  2  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS08988P062914  eugene3.00101322  7  AT1G23760   JP630; polygalacturonase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09039P063268  eugene3.00101578  13  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09082P063572  eugene3.00101835  103  AT2G40090   ATATH9 (ABC2 homolog 9) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42206P295441  eugene3.00101904  18  AT5G59190   subtilase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09107P063744  eugene3.00101960  55  AT5G02220   similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK23883.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70860.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42208P295454  eugene3.00102012  18     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09165P064153  eugene3.00102339  1  AT1G16850   unknown protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09272P064901  eugene3.00110271  1     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09307P065144  eugene3.00110420  3  AT1G30130   similar to hypothetical protein [Brassica oleracea var. alboglabra] (GB:CAA99112.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1365 (InterPro:IPR010775) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09494P066455  eugene3.00111147  15  AT4G30580   ATS2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09507P066549  eugene3.00111187  2  AT1G16590   REV7 (Reversionless 7); DNA binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09598P067184  eugene3.00120123  6  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09626P067379  eugene3.00120185  22  AT4G01500   NGA4 (NGATHA4); transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09631P067414  eugene3.00120221  1  AT4G27810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53030.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71155.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09672P067702  eugene3.00120319  1  AT1G45616   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09727P068087  eugene3.00120523  2  AT1G49030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68031.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09884P069182  eugene3.00121053  25  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09910P069366  eugene3.00121142  51  AT4G38180   FRS5 (FAR1‐RELATED SEQUENCE 5); zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09923P069456  eugene3.00121198  7  AT4G25410   basix helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS09940P069578  eugene3.00121244  19  AT1G14890   pectinesterase inhibitor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10102P070711  eugene3.00130417  3  AT1G08790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28690.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65016.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62670.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF1685 (InterPro:IPR012881) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10182P071268  eugene3.00130632  36  AT5G07610   F‐box family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42298P296082  eugene3.00130816  21     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  20  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10427P072986  eugene3.00140050  25  AT1G58470   XF41 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10535P073745  eugene3.00140475  7  AT1G76390   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10566P073962  eugene3.00140576  3  AT2G47000   MDR4 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10706P074940  eugene3.00141052  17  AT2G05760   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10714P074996  eugene3.00141085  41  AT3G06620   protein kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10728P075096  eugene3.00141147  50  AT2G28500   LBD11 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 11) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  20  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS10986P076896  eugene3.00150685  9  AT3G07160   ATGSL10 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS11250P078745  eugene3.00160340  17  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS11270P078884  eugene3.00160397  112  AT1G04520   33 kDa secretory protein‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS11271P078891  eugene3.00160400  68  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS11329P079303  eugene3.00160601  1  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51898P363278  eugene3.00170195  6     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS11605P081235  eugene3.00170222  1  AT2G01050   nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS11693P081848  eugene3.00180131  27  AT3G28030   UVH3 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS11703P081918  eugene3.00180185  120  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS11927P083487  eugene3.00181102  3  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12147P085024  eugene3.00190826  18  AT2G31083   CLE5 (CLAVATA3/ESR‐RELATED 5); receptor binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29346P205421  eugene3.00280152  10  AT5G03240   UBQ3 (POLYUBIQUITIN 3); protein binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29508P206552  eugene3.00290337  5  AT2G45220   pectinesterase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29585P207092  eugene3.00400272  73  AT5G42750   BKI1 (BRI1 KINASE INHIBITOR 1); protein heterodimerization 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29624P207365  eugene3.00400380  4  AT5G55820   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45135.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42482P297373  eugene3.00410044  4     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42487P297405  eugene3.00440063  37     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29753P208265  eugene3.00440238  34  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29779P208453  eugene3.00570059  16  AT5G66110   metal ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29847P208925  eugene3.00640147  6  AT2G15490   UGT73B4; UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29865P209049  eugene3.00640210  15  AT4G36740   ATHB40 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS29986P209901  eugene3.00700078  1  AT3G04780   Encodes a protein with little sequence identity with any other protein of known structure or function.  Part of this protein shows a 42% sequence identity with the C‐terminal domain of the 32‐kD human thioredoxin‐like protein. 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30135P210939  eugene3.00870028  32  AT2G30300   nodulin‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30145P211013  eugene3.00870070  20  AT3G29250   similar to short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G29260.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase [Digitalis ferruginea] (GB:AAV68714.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid 
dehydrogenase [Digitalis thapsi] (GB:AAV68715.1); contains InterPro domain Glucose/ribitol dehydrogenase; (InterPro:IPR002347); contains InterPro domain Short‐chain dehydrogenase/reductase SDR; (InterPro:IPR002198); contains InterPro domain NAD(P)‐binding; (InterPro:IPR016040) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30168P211174  eugene3.00880086  60  AT3G01960   unknown protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  5  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30303P212115  eugene3.01200041  19  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30306P212138  eugene3.01200060  14  AT2G20875   EPF1 (EPIDERMAL PATTERNING FACTOR 1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30402P212814  eugene3.01240029  13  AT1G65070   DNA mismatch repair MutS family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30635P214443  eugene3.01370083  2  AT3G18990   VRN1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30639P214468  eugene3.01400002  1  AT5G56280   CSN6A (COP9 SIGNALOSOME SUBUNIT 6A) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  70  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30719P215032  eugene3.01470015  37  AT5G22570   WRKY38 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30914P216396  eugene3.01650037  19  AT4G03965   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS30987P216909  eugene3.01710025  19  AT5G17050   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31010P217067  eugene3.01780041  7  AT3G13772   endomembrane protein 70 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  24     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54580P382051  eugene3.02140004  4     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31230P218604  eugene3.02160011  2  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31271P218894  eugene3.02230026  67  AT4G30810   SCPL29 (serine carboxypeptidase‐like 29); serine carboxypeptidase 



XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31287P219004  eugene3.02310002  7  AT4G24530   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G65470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to expressed protein [Prunus persica] (GB:ABJ96379.1); similar to hypothetical protein 
[Vitis vinifera] (GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31461P220225  eugene3.03240002  2  AT1G47890   disease resistance family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  8     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31474P220317  eugene3.03420003  21  AT5G56940   ribosomal protein S16 family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS42790P299524  eugene3.03430001  12  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31521P220641  eugene3.03830004  73  AT5G26230   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75978.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31655P221585  eugene3.05910001  48  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31688P221812  eugene3.06420007  2  AT4G27680   MSP1 protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31727P222086  eugene3.06770005  148  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31728P222096  eugene3.06770006  34  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31775P222423  eugene3.07200003  17  AT5G03760   ATCSLA9 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  82  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31830P222805  eugene3.07960001  2  AT3G59220   ATPIRIN1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  63  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31849P222941  eugene3.08150004  122  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  65  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31901P223304  eugene3.09060003  39  AT4G32650   ATKC1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  31  AT4G08900   arginase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31909P223360  eugene3.09070009  1  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31924P223467  eugene3.09330001  22  AT1G02790   PGA4 (POLYGALACTURONASE 4); polygalacturonase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  40  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  22  AT1G66370   MYB113 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32006P224039  eugene3.104060001  104  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32034P224234  eugene3.10580001  70  AT1G05800   lipase class 3 family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32038P224262  eugene3.105810001  44  AT3G63010   GID1B 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32043P224301  eugene3.106120002  7  AT1G20480   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32051P224355  eugene3.106630001  3  AT5G67570   EMB1408 (EMBRYO DEFECTIVE 1408) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32054P224372  eugene3.106950001  72  AT4G13992   similar to DC1 domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16015.1); similar to DC1 domain‐containing protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65623.1); contains InterPro domain Protein kinase C 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32058P224405  eugene3.107600001  21  AT4G34200   EDA9 (embryo sac development arrest 9); NAD binding / amino acid binding / binding / catalytic/ cofactor binding / oxidoreductase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32079P224552  eugene3.108950001  63  AT3G47580   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32090P224630  eugene3.109560001  59  AT1G64820   MATE efflux family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32094P224653  eugene3.109880001  1  AT3G10370   glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32105P224732  eugene3.110740002  69  AT2G30390   ferrochelatase II 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32113P224790  eugene3.111190001  56  AT1G16760   protein kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32124P224867  eugene3.111910001  23  AT3G51980   binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32136P224951  eugene3.113020001  85  AT5G19530   ACL5 (ACAULIS 5) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32144P225005  eugene3.113590001  27  AT5G10720   AHK5 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32146P225021  eugene3.113970001  48     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32241P225687  eugene3.121960002  1  AT1G15410   aspartate‐glutamate racemase family 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32246P225722  eugene3.122180001  22  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32261P225827  eugene3.12340005  3  AT1G62940   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32304P226124  eugene3.126890001  54  AT1G26680   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32311P226175  eugene3.127610001  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  4  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32319P226233  eugene3.12840002  122  AT4G25120   UvrD/REP helicase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32363P226541  eugene3.13120005  60  AT5G67360   ARA12; subtilase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  8  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32376P226631  eugene3.132190001  11  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32406P226838  eugene3.13420003  58  AT5G39890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G15120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14912.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1637 (InterPro:IPR012864) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32407P226847  eugene3.13420004  43  AT1G10900   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32419P226933  eugene3.13450005  2  AT1G07380   ceramidase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32422P226950  eugene3.134660001  51  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32436P227046  eugene3.135970001  71  AT1G06130   GLX2‐4 (GLYOXALASE 2‐4); hydroxyacylglutathione hydrolase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32457P227198  eugene3.13770003  5  AT3G54660   ATGR2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32464P227245  eugene3.138310002  18  AT5G39670   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32469P227282  eugene3.138830001  58  AT1G51340   MATE efflux family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32492P227440  eugene3.140890002  53  AT3G45300   IVD 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  42  AT2G47920   kinase interacting family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  48  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32504P227527  eugene3.142130001  80  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  80  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32529P227702  eugene3.144350001  13  AT4G12720   GFG1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32530P227710  eugene3.144360001  71  AT4G12610   ATRAP74 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  72  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  56  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32578P228046  eugene3.147060002  67  AT5G28050   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32604P228227  eugene3.149420001  4  AT4G17550   transporter‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32630P228410  eugene3.151650001  26  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  74  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32671P228697  eugene3.155140002  73  AT1G75210   5' nucleotidase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32674P228717  eugene3.155680002  52  AT5G07790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G61300.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  15  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  76  AT5G38560   protein kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32719P229032  eugene3.158730001  41  ATCG01060   Encodes the PsaC subunit of photosystem I. 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32742P229191  eugene3.159940001  2  AT1G66340   ETR 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32743P229199  eugene3.160090001  86  AT4G36530   hydrolase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  54  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  11  AT3G06860   MFP2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  88     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32792P229542  eugene3.164420001  22  AT2G20960   pEARLI4 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32799P229592  eugene3.165660001  66  AT1G43560   ATY2 (Arabidopsis thioredoxin y2); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  5  AT5G64120   peroxidase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32834P229838  eugene3.169110001  32  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32848P229935  eugene3.169660001  50  AT2G05990   MOD1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32854P229976  eugene3.16980005  85  AT3G26935   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  61  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32912P230378  eugene3.176920002  116  AT5G24490   30S ribosomal protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32927P230488  eugene3.178100001  14  AT5G26830   threonyl‐tRNA synthetase / threonine‐‐tRNA ligase (THRRS) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32953P230671  eugene3.180650001  16  AT1G47271   similar to CBS domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61145.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  2  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  29  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33020P231140  eugene3.186740001  10  AT5G15140   aldose 1‐epimerase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33021P231147  eugene3.186810001  141  AT2G22530   transferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  17  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  21  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33046P231321  eugene3.189210001  20  AT3G28700   similar to Os01g0588800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043438.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14897.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF185 
(InterPro:IPR003788) 



XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33054P231376  eugene3.190190001  56  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33079P231550  eugene3.19380002  19  AT3G10960   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33082P231570  eugene3.194000001  43  AT3G61170   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33083P231579  eugene3.194040001  7  AT1G11650   ATRBP45B; RNA binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  63     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33106P231742  eugene3.196330001  39  AT5G56900   CwfJ‐like family protein / zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33108P231752  eugene3.196570001  1  AT1G18620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G74160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49165.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33113P231788  eugene3.197020001  83  AT1G64620   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  25  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33145P232012  eugene3.200110001  16  AT5G20930   TSL (TOUSLED); kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33151P232057  eugene3.200800001  96     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  55  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33170P232184  eugene3.203420001  26  AT3G04460   ATPEX12 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33239P232673  eugene3.20980002  34  AT1G04690   KAB1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33240P232678  eugene3.20980003  1  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33247P232727  eugene3.210420001  11  AT5G61380   PRR1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33260P232816  eugene3.212200001  71  AT3G25270   nucleic acid binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33262P232831  eugene3.212280001  24  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33280P232958  eugene3.214150001  37  AT5G64410   ATOPT4 (oligopeptide transporter 4); oligopeptide transporter 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33302P233111  eugene3.217880001  2  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33304P233127  eugene3.218240001  54  AT2G20550   DNAJ chaperone C‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33306P233140  eugene3.218740001  67     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  47  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical 
protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33331P233317  eugene3.22210003  125  AT3G22200   POP2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33341P233385  eugene3.22330001  60  AT3G48560   AHAS 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33349P233443  eugene3.22610001  65  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33358P233505  eugene3.22700003  13  AT3G57460   catalytic/ metal ion binding / metalloendopeptidase/ zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33359P233511  eugene3.22700004  31  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33362P233533  eugene3.22770002  5  AT1G76300   SMD3 (SNRNP CORE PROTEIN SMD3) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33374P233617  eugene3.23140002  6  AT3G13900   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33383P233678  eugene3.23440001  22  AT1G79870   oxidoreductase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33389P233723  eugene3.23570001  1  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33393P233748  eugene3.23650001  39  AT4G33470   HDA14 (histone deacetylase 14); histone deacetylase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33424P233966  eugene3.24320002  35  AT5G54830   DOMON domain‐containing protein / dopamine beta‐monooxygenase N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  4  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  9  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33435P234045  eugene3.24730001  62  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33443P234098  eugene3.24850001  26  AT5G08030   glycerophosphoryl diester phosphodiesterase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33452P234164  eugene3.25200001  19  AT1G01090   PDH‐E1 ALPHA (PYRUVATE DEHYDROGENASE E1 ALPHA); pyruvate dehydrogenase (acetyl‐transferring) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33457P234197  eugene3.25270003  41  AT4G28300   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33470P234288  eugene3.25720001  51  AT2G38170   RCI4 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33480P234359  eugene3.26180003  17  AT5G44230   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33491P234435  eugene3.26530004  31  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54708P382943  eugene3.26830001  42     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33509P234562  eugene3.26900001  25  AT3G60030   SPL12 (SQUAMOSA PROMOTER‐BINDING PROTEIN‐LIKE 12); transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33510P234569  eugene3.26900002  11  AT3G58810   MTP3 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  72  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  40  AT1G64600   copper ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54720P383030  eugene3.27100001  11     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  23  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33529P234700  eugene3.27180002  71  AT4G28510   ATPHB1 (PROHIBITIN 1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  59  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33542P234793  eugene3.27510001  2  AT1G10522   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40945.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33543P234801  eugene3.27510002  12  AT5G59240   40S ribosomal protein S8 (RPS8B) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33545P234812  eugene3.27550001  13  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  38  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33556P234888  eugene3.27710002  1     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33558P234901  eugene3.27720002  1  AT3G47570   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  40  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  13  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33573P235011  eugene3.27940001  41  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33574P235015  eugene3.28000001  27  AT1G52160   metallo‐beta‐lactamase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33578P235043  eugene3.28050002  65  AT1G64170   ATCHX16 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33580P235057  eugene3.28070001  96  AT5G61070   HDA18 (histone deacetylase 18); histone deacetylase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33581P235065  eugene3.28070002  39  AT3G44690   unknown protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33605P235235  eugene3.28390003  63  AT2G31990   exostosin family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33607P235247  eugene3.28400002  38  AT2G33800   ribosomal protein S5 family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33611P235271  eugene3.28570001  5  AT2G31335   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06137.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33612P235281  eugene3.28570002  87  AT1G79730   ELF7 (EARLY FLOWERING 7) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33622P235354  eugene3.28660003  13  AT3G47910   nucleic acid binding / ubiquitin thiolesterase/ zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33626P235382  eugene3.28720002  1  AT1G52980   GTP‐binding family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54745P383207  eugene3.28790001  113     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33630P235409  eugene3.28830002  40  AT1G49490   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33636P235451  eugene3.28950003  23  AT5G08490   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33640P235477  eugene3.29020001  54  AT5G27600   LACS7 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 7) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33671P235697  eugene3.29490001  69  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of 
unknown function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33673P235709  eugene3.29500001  57  AT2G31170   tRNA synthetase class I (C) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33674P235718  eugene3.29520001  10  AT1G74020   SS2 (STRICTOSIDINE SYNTHASE 2); strictosidine synthase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33675P235724  eugene3.29520002  94  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  34  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54760P383308  eugene3.29840002  49     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  24  AT2G22470   AGP2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33697P235879  eugene3.29970003  4  AT2G15690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33700P235900  eugene3.29990001  54  AT1G14185   glucose‐methanol‐choline (GMC) oxidoreductase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  44  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33718P236022  eugene3.30160002  93  AT2G23390   similar to hypothetical protein OsI_015489 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94256.1); similar to Os04g0442200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052881.1); contains InterPro domain Acyl‐CoA N‐
acyltransferase (InterPro:IPR016181); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF482 (InterPro:IPR007434) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  29  AT5G24020   ATMIND1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33721P236043  eugene3.30200001  20  AT2G35620   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  5  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33730P236110  eugene3.30340001  36  AT2G25450   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33752P236264  eugene3.30850001  2  AT1G49380   cytochrome c biogenesis protein family 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33755P236279  eugene3.30870001  7  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33758P236300  eugene3.30950002  60  AT4G28570   alcohol oxidase‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33776P236430  eugene3.31170001  49  AT3G10800   BZIP28; DNA binding / transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33777P236439  eugene3.31170002  52  AT4G28270   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 



XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  12  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33807P236649  eugene3.31660002  124  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  58  AT5G47560   ATSDAT 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33826P236782  eugene3.31920001  5  AT1G66570   ATSUC7 (SUCROSE‐PROTON SYMPORTER 7); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  111  AT1G20360   F‐box protein‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  65  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33840P236878  eugene3.32130001  14  AT1G70900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.2); similar to 
hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77015.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33848P236932  eugene3.32280001  86  AT2G07240   cysteine‐type peptidase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33859P237013  eugene3.32350001  62  AT1G77500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61884.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33864P237047  eugene3.32370003  76  AT5G54280   ATMYOS1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  41  AT2G02450   ANAC035 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33868P237070  eugene3.32400003  7  AT1G60960   IRT3 (Iron regulated transporter 3); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33884P237185  eugene3.32560001  136  AT2G17845   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33886P237201  eugene3.32590001  6  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  49  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33888P237216  eugene3.32600001  80  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  91  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33898P237282  eugene3.32760002  18  AT4G33650   ADL2 (ARABIDOPSIS DYNAMIN‐LIKE 2); GTP binding / GTPase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33913P237391  eugene3.32970003  57  AT3G46100   ATHRS1 (HISTIDYL‐TRNA SYNTHETASE 1); histidine‐tRNA ligase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  55     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33943P237599  eugene3.33370002  4  AT3G02690   integral membrane family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33953P237670  eugene3.33520003  1  AT5G67160   transferase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33957P237697  eugene3.33550001  20  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33962P237734  eugene3.33600001  7     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33963P237737  eugene3.33610001  97  AT2G26930   ISPE 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33964P237744  eugene3.33610002  6  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33979P237849  eugene3.33900001  43  AT1G60140   ATTPS10 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS33982P237872  eugene3.33910002  28  AT5G50300   xanthine/uracil/vitamin C permease family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34001P238007  eugene3.34300002  53  AT1G09800   tRNA pseudouridine synthase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34013P238090  eugene3.34680001  44  AT1G04870   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  93  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34034P238232  eugene3.35720001  28  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34069P238479  eugene3.37990001  58  AT1G02730   ATCSLD5 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34153P239071  eugene3.45310001  33  AT5G53940   yippee family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54999P384984  eugene3.47200001  5     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34216P239512  eugene3.51620001  1  AT3G45780   JK224 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34217P239518  eugene3.51620002  7     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  38  AT3G09560   lipin family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34288P240015  eugene3.57960001  73  AT2G01110   PGA2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34291P240035  eugene3.58060001  53  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  34  AT5G53400   nuclear movement family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34308P240155  eugene3.60030001  134  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  102  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34379P240653  eugene3.67000001  16     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34399P240792  eugene3.68600002  18  AT5G13800   hydrolase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  104  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34413P240891  eugene3.70940001  20  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34417P240915  eugene3.71640001  67  AT4G36520   trichohyalin‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34482P241372  eugene3.79220002  59  AT5G53850   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34495P241464  eugene3.80650002  10  AT1G07260   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34498P241485  eugene3.80970001  43  AT1G21440   mutase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  56  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34562P241931  eugene3.89250001  77  AT5G58070   lipocalin 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34575P242020  eugene3.90530001  42  AT3G09720   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53934P377531  fgenesh1_pg.C_LG_I001205  5     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53812P376672  fgenesh1_pg.C_LG_I002681  21     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53806P376635  fgenesh1_pg.C_LG_I002769  11     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53423P373950  fgenesh1_pg.C_LG_IV000077 2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53332P373314  fgenesh1_pg.C_LG_IV001068 2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53266P372849  fgenesh1_pg.C_LG_V000557 5     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53140P371971  fgenesh1_pg.C_LG_VI000345 50     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53055P371377  fgenesh1_pg.C_LG_VI001932 69     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  41     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52926P370470  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000981  7     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52768P369368  fgenesh1_pg.C_LG_X000141  12     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52745P369207  fgenesh1_pg.C_LG_X000234  45     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52618P368313  fgenesh1_pg.C_LG_XI000461 33     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  11     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52173P365202  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001267  69     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51726P362071  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000064  14     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51683P361774  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000459  17     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52008P364047  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000694  35     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51977P363828  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000846  23     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51896P363262  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000206  9     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51890P363222  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000214  5     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51821P362738  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000095  13     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51763P362332  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000570  7     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54220P379529  fgenesh1_pg.C_scaffold_1086000002  23     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55332P387317  fgenesh1_pg.C_scaffold_13585000001  33     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51170P358179  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000039  35     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54405P380827  fgenesh1_pg.C_scaffold_1626000002  1     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  14     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54518P381615  fgenesh1_pg.C_scaffold_196000028  19     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS50867P356058  fgenesh1_pg.C_scaffold_205000010  5     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54634P382429  fgenesh1_pg.C_scaffold_228000013  23     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS50536P353744  fgenesh1_pg.C_scaffold_2767000002  14     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51614P361285  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000009  1     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55545P388808  fgenesh1_pg.C_scaffold_3714000001  2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  8     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51558P360896  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000085  37     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55638P389455  fgenesh1_pg.C_scaffold_6253000001  12     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55647P389517  fgenesh1_pg.C_scaffold_6685000002  1     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51500P360492  fgenesh1_pg.C_scaffold_70000170  2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51495P360452  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000008  1     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55197P386370  fgenesh1_pg.C_scaffold_780000003  93     



XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55470P388278  fgenesh1_pg.C_scaffold_877000001  16     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55252P386756  fgenesh1_pg.C_scaffold_880000003  1     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  144     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12219P085530  fgenesh4_kg.C_LG_IV000054 4  AT1G79010   NADH‐ubiquinone oxidoreductase 23 kDa subunit 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  5  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12246P085720  fgenesh4_pg.C_LG_I000090  6  AT3G58060   cation efflux family protein / metal tolerance protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12248P085733  fgenesh4_pg.C_LG_I000098  36  AT1G59750   ARF1 (AUXIN RESPONSE FACTOR 1); transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12258P085800  fgenesh4_pg.C_LG_I000139  68  AT5G06640   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12343P086397  fgenesh4_pg.C_LG_I000639  45  AT5G50060   invertase/pectin methylesterase inhibitor family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12414P086896  fgenesh4_pg.C_LG_I001053  78  AT1G72570   DNA binding / transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43120P301837  fgenesh4_pg.C_LG_I001302  13     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12627P088386  fgenesh4_pg.C_LG_I002333  81  AT5G55690   MADS‐box protein (AGL47) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43162P302132  fgenesh4_pg.C_LG_I002393  3  AT5G13200   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43169P302179  fgenesh4_pg.C_LG_I002502  2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43193P302346  fgenesh4_pg.C_LG_I003004  3  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12757P089298  fgenesh4_pg.C_LG_I003040  5  AT5G03060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.2) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12828P089791  fgenesh4_pg.C_LG_II000113  40  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  1  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12904P090324  fgenesh4_pg.C_LG_II000497  34  AT3G63200   PLA IIIB 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS12967P090768  fgenesh4_pg.C_LG_II000838  19  AT3G56850   AREB3 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13015P091104  fgenesh4_pg.C_LG_II001099  6  AT3G19570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G49890.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61461.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF566 (InterPro:IPR007573) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13044P091308  fgenesh4_pg.C_LG_II001252  6  AT2G44830   protein kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13048P091332  fgenesh4_pg.C_LG_II001303  31  AT1G27360   squamosa promoter‐binding protein‐like 11 (SPL11) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13062P091429  fgenesh4_pg.C_LG_II001400  59  AT2G45680   TCP family transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13074P091512  fgenesh4_pg.C_LG_II001466  2  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13124P091867  fgenesh4_pg.C_LG_II001790  33  AT3G62650   binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13142P091989  fgenesh4_pg.C_LG_II001862  32  AT5G24380   YSL2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  45  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13185P092290  fgenesh4_pg.C_LG_II002124  15  AT4G35985   senescence/dehydration‐associated protein‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  30  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13297P093073  fgenesh4_pg.C_LG_III000122 1  AT1G80000   similar to glycine‐rich protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G15280.2); similar to Os01g0595100 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043467.1); similar to glycine‐rich protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:BAD52900.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13448P094134  fgenesh4_pg.C_LG_III000885 16  AT3G19780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33780.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15395.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF179 (InterPro:IPR003774); 
contains InterPro domain Thioredoxin‐like fold (InterPro:IPR012336); contains InterPro domain Thioredoxin fold (InterPro:IPR012335) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13518P094626  fgenesh4_pg.C_LG_III001277 13  AT1G65010   hydrogen ion transmembrane transporter/ protein binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13560P094918  fgenesh4_pg.C_LG_III001539 4  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13636P095446  fgenesh4_pg.C_LG_IV000042 79  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43386P303701  fgenesh4_pg.C_LG_IV000154 2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13803P096618  fgenesh4_pg.C_LG_IV001025 75  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43454P304173  fgenesh4_pg.C_LG_IV001215 7     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13912P097380  fgenesh4_pg.C_LG_IX000169 6  AT5G67420   LBD37 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 37) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13918P097422  fgenesh4_pg.C_LG_IX000220 1  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13946P097620  fgenesh4_pg.C_LG_IX000422 89  AT3G46590   TRFL1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS13960P097717  fgenesh4_pg.C_LG_IX000514 2  AT4G13750   ATP binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14009P098059  fgenesh4_pg.C_LG_IX000812 77  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14017P098115  fgenesh4_pg.C_LG_IX000847 1  AT3G14750   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G67170.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63248.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14025P098169  fgenesh4_pg.C_LG_IX000889 48  AT5G12360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14190.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16841.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14068P098473  fgenesh4_pg.C_LG_IX001210 57  AT1G07476   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G07473.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14107P098743  fgenesh4_pg.C_LG_IX001455 3  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14165P099152  fgenesh4_pg.C_LG_V000268 41  AT1G61170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11120.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14288P100012  fgenesh4_pg.C_LG_V000972 52  AT3G05270   similar to myosin heavy chain‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77580.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71653.1); contains InterPro domain Prefoldin (InterPro:IPR009053); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF869 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14355P100482  fgenesh4_pg.C_LG_V001609 1  AT1G53470   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14371P100594  fgenesh4_pg.C_LG_V001708 7  AT4G11170   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14384P100683  fgenesh4_pg.C_LG_VI000076 31  AT4G01985   contains InterPro domain Eggshell protein (InterPro:IPR002952) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14439P101069  fgenesh4_pg.C_LG_VI000307 8  AT2G41200   similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC147961g27v2 [Medicago truncatula] (GB:ABD28332.2); contains domain EF‐hand (SSF47473) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14471P101292  fgenesh4_pg.C_LG_VI000457 6  AT3G57630   exostosin family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14508P101555  fgenesh4_pg.C_LG_VI000654 18  AT3G09430   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15639.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14712P102982  fgenesh4_pg.C_LG_VI001751 30  AT5G41840   F‐box family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14733P103125  fgenesh4_pg.C_LG_VI001882 3  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43570P304988  fgenesh4_pg.C_LG_VII000031  1  AT3G59850   polygalacturonase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14896P104272  fgenesh4_pg.C_LG_VII000940  26  AT5G66900   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14910P104366  fgenesh4_pg.C_LG_VII000987  5  AT4G37210   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14919P104430  fgenesh4_pg.C_LG_VII001050  41  AT2G18500   OFP7 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS14949P104643  fgenesh4_pg.C_LG_VII001281  21  AT3G55100   ABC transporter family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15046P105319  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000457  1  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15139P105972  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000967  6  AT5G49320   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44872.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1218 (InterPro:IPR009606) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15162P106129  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001079  8  AT5G51530   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15207P106444  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001296  49  AT4G21215   unknown protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15217P106517  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001360  2  AT1G31690   copper ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15299P107087  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001853  9     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15490P108427  fgenesh4_pg.C_LG_X001111  2  AT5G11730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25970.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70606.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF266 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15543P108801  fgenesh4_pg.C_LG_X001355  12  AT3G06520   agenet domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15547P108828  fgenesh4_pg.C_LG_X001398  13  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15667P109663  fgenesh4_pg.C_LG_X002263  3  AT3G52490   heat shock protein‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15677P109738  fgenesh4_pg.C_LG_X002318  2  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15689P109818  fgenesh4_pg.C_LG_XI000024 2  AT4G21920   unknown protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15727P110086  fgenesh4_pg.C_LG_XI000214 3  AT3G17640   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43730P306109  fgenesh4_pg.C_LG_XI000249 2  AT4G23180   CRK10 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15851P110951  fgenesh4_pg.C_LG_XI001289 5  AT4G31230   protein kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  48  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 
(PTHR21726) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS43849P306942  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000117  9     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16135P112940  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000032  66  AT4G24026   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10810.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94041.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16226P113579  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000643  85  AT2G47480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62640.1); similar to hypothetical protein OsI_010903 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY89670.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16299P114088  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001408  10  AT5G13480   FY 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16408P114853  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000854  53  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44039P308267  fgenesh4_pg.C_LG_XV000920  10     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16633P116427  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000255  2  AT1G28110   SCPL45; serine carboxypeptidase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16710P116964  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000928  19  AT3G53820   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16727P117084  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001056  2  AT1G60720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33710.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA 
polymerase (reverse transcriptase) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16826P117779  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000498  13  AT3G02150   TFPD 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44132P308923  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000201  15     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16868P118072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000290  12  AT5G11550   binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16896P118272  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000515  17  AT3G61010   glycosyl hydrolase family protein 85 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44152P309064  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000706  6     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16926P118481  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000708  3  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 



XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS16969P118781  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001008  1  AT1G19250   FMO1 (FLAVIN‐DEPENDENT MONOOXYGENASE 1); monooxygenase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34658P242605  fgenesh4_pg.C_scaffold_10185000001  52  AT1G19580   GAMMA CA1 (GAMMA CARBONIC ANHYDRASE 1); carbonate dehydratase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  79  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44186P309300  fgenesh4_pg.C_scaffold_1026000002  36     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  68  AT1G06760   histone H1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44198P309380  fgenesh4_pg.C_scaffold_1043000004  75     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34693P242850  fgenesh4_pg.C_scaffold_10686000001  38  AT5G64840   ATGCN5 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 5) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  26     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34766P243361  fgenesh4_pg.C_scaffold_11404000001  1  AT4G23900   nucleoside diphosphate kinase 4 (NDK4) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44249P309742  fgenesh4_pg.C_scaffold_1144000001  17     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34786P243502  fgenesh4_pg.C_scaffold_11687000001  6  AT1G70940   PIN3 (PIN‐FORMED 3); auxin:hydrogen symporter/ transporter 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44268P309871  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000013  7     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34807P243649  fgenesh4_pg.C_scaffold_11763000001  96  AT1G72010   TCP family transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34828P243794  fgenesh4_pg.C_scaffold_11849000001  35  AT3G44600   CYP71 (CYCLOPHILIN71); chromatin binding / histone binding / peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44291P310037  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000015  5     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  70  AT3G22200   POP2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  98  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34909P244361  fgenesh4_pg.C_scaffold_1221000001  24  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34938P244564  fgenesh4_pg.C_scaffold_12414000001  16  AT4G03280   PETC 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34941P244587  fgenesh4_pg.C_scaffold_12472000001  32  AT2G43120   pirin 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34944P244604  fgenesh4_pg.C_scaffold_12495000001  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS34945P244611  fgenesh4_pg.C_scaffold_1250000003  22  AT4G15940   fumarylacetoacetate hydrolase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44370P310590  fgenesh4_pg.C_scaffold_129000018  17     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35008P245051  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000015  37  AT3G19840   FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35009P245058  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000029  23  AT2G26520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G57500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81423.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44381P310663  fgenesh4_pg.C_scaffold_1305000002  5     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  14  AT3G48000   ALDH2B4 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35029P245202  fgenesh4_pg.C_scaffold_13090000001  13  AT5G38510   rhomboid family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35036P245246  fgenesh4_pg.C_scaffold_131000042  12  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35062P245429  fgenesh4_pg.C_scaffold_13212000001  32  AT1G51780   ILL5 (IAA‐leucine resistant (ILR)‐like gene 5); metallopeptidase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35157P246097  fgenesh4_pg.C_scaffold_13964000001  46  AT4G29020   glycine‐rich protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35201P246406  fgenesh4_pg.C_scaffold_14289000001  42  AT5G44680   methyladenine glycosylase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS44483P311379  fgenesh4_pg.C_scaffold_14360000001  7     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35214P246495  fgenesh4_pg.C_scaffold_14489000001  79  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35239P246669  fgenesh4_pg.C_scaffold_14634000001  60  AT1G76965   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35275P246925  fgenesh4_pg.C_scaffold_14872000001  13  AT2G41260   M17 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35293P247050  fgenesh4_pg.C_scaffold_15037000001  3  AT1G60230   radical SAM domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35294P247058  fgenesh4_pg.C_scaffold_15051000002  41  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35304P247128  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000005  1  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35314P247197  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000078  13  AT5G20260   exostosin family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35319P247232  fgenesh4_pg.C_scaffold_15256000001  29  AT5G43280   ATDCI1 (DELTA(3 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35321P247245  fgenesh4_pg.C_scaffold_15294000001  7  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35336P247352  fgenesh4_pg.C_scaffold_15390000001  20  AT1G16610   SR45 (arginine/serine‐rich 45); RNA binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  2  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35394P247752  fgenesh4_pg.C_scaffold_157000040  4  AT5G52280   protein transport protein‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35428P247994  fgenesh4_pg.C_scaffold_160000018  28  AT2G37000   TCP family transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35448P248134  fgenesh4_pg.C_scaffold_16147000001  9  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35463P248241  fgenesh4_pg.C_scaffold_16242000001  24  AT1G69550   disease resistance protein (TIR‐NBS class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35477P248335  fgenesh4_pg.C_scaffold_16314000001  2  AT1G27770   ACA1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35481P248367  fgenesh4_pg.C_scaffold_16383000001  6  AT5G33280   chloride channel‐like (CLC) protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35502P248509  fgenesh4_pg.C_scaffold_16446000001  2  AT2G35510   SRO1 (SIMILAR TO RCD ONE 1); NAD+ ADP‐ribosyltransferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  43  AT1G49540   nucleotide binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35566P248962  fgenesh4_pg.C_scaffold_16844000001  132  AT4G36910   LEJ2 (LOSS OF THE TIMING OF ET AND JA BIOSYNTHESIS 2) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  30  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  26     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35619P249333  fgenesh4_pg.C_scaffold_17250000001  49  AT5G54650   Fh5 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35622P249350  fgenesh4_pg.C_scaffold_17272000001  18  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35623P249355  fgenesh4_pg.C_scaffold_1729000001  1  AT3G16370   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35672P249703  fgenesh4_pg.C_scaffold_17839000001  59  AT2G17510   EMB2763 (EMBRYO DEFECTIVE 2763); RNA binding / ribonuclease 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  66  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35736P250148  fgenesh4_pg.C_scaffold_18364000001  38  AT5G39220   hydrolase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35788P250516  fgenesh4_pg.C_scaffold_18825000001  70  AT1G05205   similar to hypothetical protein OsJ_021517 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ38034.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD45491.1); similar to hypothetical protein 
OsI_023333 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ02101.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35798P250581  fgenesh4_pg.C_scaffold_18930000001  18  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35820P250737  fgenesh4_pg.C_scaffold_19124000001  10  AT1G31670   copper amine oxidase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35823P250760  fgenesh4_pg.C_scaffold_19198000001  42  AT4G19200   proline‐rich family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35824P250767  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000010  9  AT5G60100   APRR3 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35843P250901  fgenesh4_pg.C_scaffold_19291000001  4  AT1G62500   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35855P250985  fgenesh4_pg.C_scaffold_19342000001  42  AT4G00630   KEA2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35868P251076  fgenesh4_pg.C_scaffold_19457000001  43  AT1G78970   LUP1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35869P251080  fgenesh4_pg.C_scaffold_19467000001  26  AT4G14290   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G23540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71078.1); contains InterPro domain Alpha/beta hydrolase fold‐1 (InterPro:IPR000073) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35894P251255  fgenesh4_pg.C_scaffold_19693000001  35  AT4G33240   similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14270.1); similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT1G71010.1); similar to hypothetical protein OsJ_026421 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ42938.1); similar to 1‐phosphatidylinositol‐3‐phosphate 5‐kinase‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD08735.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65175.1); contains InterPro domain Zinc finger 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35901P251306  fgenesh4_pg.C_scaffold_19747000001  79  AT5G23880   CPSF100 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  24  AT5G25820   exostosin family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  70  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35922P251450  fgenesh4_pg.C_scaffold_19934000001  10  AT4G15010   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35939P251573  fgenesh4_pg.C_scaffold_20049000001  18  AT3G24495   MSH7 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35968P251776  fgenesh4_pg.C_scaffold_20235000001  50  AT5G54810   TRP2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS35991P251935  fgenesh4_pg.C_scaffold_20467000001  23     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  123  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36042P252294  fgenesh4_pg.C_scaffold_20971000001  63  AT4G34520   FAE1 (FATTY ACID ELONGATION1); acyltransferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36075P252524  fgenesh4_pg.C_scaffold_21276000001  2  AT1G23330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10740.1); similar to Os05g0408300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055523.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO42648.1); contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36078P252544  fgenesh4_pg.C_scaffold_21313000001  18     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36081P252566  fgenesh4_pg.C_scaffold_21355000001  88  AT3G10350   anion‐transporting ATPase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36083P252577  fgenesh4_pg.C_scaffold_21385000001  30  AT1G55550   microtubule motor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36095P252662  fgenesh4_pg.C_scaffold_21470000001  15  AT3G03490   PEX19‐1 (PEROXIN 19‐1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36110P252765  fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018  1  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36114P252792  fgenesh4_pg.C_scaffold_21628000001  49  AT5G24060   similar to binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G49140.1); similar to hypothetical protein OsJ_032866 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ18657.1); contains domain PENTATRICOPEPTIDE REPEAT‐
CONTAINING PROTEIN (PTHR10483); contains domain SELENIUM‐BINDING PROTEIN (PTHR10483:SF4) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  49  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36136P252950  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000003  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36149P253040  fgenesh4_pg.C_scaffold_21884000001  106  AT1G52000   jacalin lectin family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  35  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36161P253123  fgenesh4_pg.C_scaffold_2195000001  42  AT1G75660   XRN3 (5'‐3' exoribonuclease 3); 5'‐3' exoribonuclease 



XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36164P253148  fgenesh4_pg.C_scaffold_21988000001  32  AT2G33420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25800.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04470.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71451.1); similar to hypothetical protein LOC_Os03g04560 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF93881.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63332.1); contains InterPro domain Munc13 homology 2 (InterPro:IPR014772); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF810 (InterPro:IPR008528); contains InterPro domain Munc13 homology 1 (InterPro:IPR014770) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36178P253243  fgenesh4_pg.C_scaffold_22050000001  72  AT3G05160   sugar transporter 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36214P253497  fgenesh4_pg.C_scaffold_2279000002  6  AT5G12330   LRP1 (LATERAL ROOT PRIMORDIUM 1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  74  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36248P253735  fgenesh4_pg.C_scaffold_2432000002  1  AT4G34131   UGT73B3 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B3); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  38  AT2G39800   P5CS1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36295P254065  fgenesh4_pg.C_scaffold_2591000001  32  AT4G25450   ATNAP8 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 8) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36319P254231  fgenesh4_pg.C_scaffold_2661000002  14  AT3G63460   WD‐40 repeat family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36330P254310  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000001  17  AT3G06360   AGP27 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36349P254442  fgenesh4_pg.C_scaffold_2775000001  22  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36383P254679  fgenesh4_pg.C_scaffold_2801000001  25  AT2G16250   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36385P254694  fgenesh4_pg.C_scaffold_2810000001  42  AT1G31800   LUT5 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  1  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36420P254935  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000001  32  AT1G52950   replication protein‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36478P255340  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000362  60  AT4G25190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G30710.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ50142.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF566 
(InterPro:IPR007573) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36513P255591  fgenesh4_pg.C_scaffold_3050000002  102  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  64  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  115  AT1G67870   glycine‐rich protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36555P255881  fgenesh4_pg.C_scaffold_319000001  1     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36574P256017  fgenesh4_pg.C_scaffold_3288000001  104  AT5G43890   SUPER1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36583P256079  fgenesh4_pg.C_scaffold_3310000001  10  AT5G26860   LON_ARA_ARA (Lon protease homolog gene); ATP binding / ATP‐dependent peptidase/ serine‐type peptidase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS45242P316693  fgenesh4_pg.C_scaffold_331000001  2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36588P256115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3324000001  64  AT2G41680   thioredoxin reductase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  13  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36609P256261  fgenesh4_pg.C_scaffold_3382000001  83  AT1G73720   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36663P256638  fgenesh4_pg.C_scaffold_3694000002  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36844P257908  fgenesh4_pg.C_scaffold_4268000001  26  AT3G12670   EMB2742 (EMBRYO DEFECTIVE 2742); CTP synthase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36853P257969  fgenesh4_pg.C_scaffold_4335000001  3  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36934P258535  fgenesh4_pg.C_scaffold_4863000001  80  AT5G45610   binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36952P258664  fgenesh4_pg.C_scaffold_5047000001  6  AT1G30650   AR411 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36987P258909  fgenesh4_pg.C_scaffold_5354000001  34  AT1G28640   GDSL‐motif lipase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  18  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  32  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37050P259348  fgenesh4_pg.C_scaffold_5773000002  12  AT3G16170   acyl‐activating enzyme 13 (AAE13) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  85  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37097P259675  fgenesh4_pg.C_scaffold_622000002  8  AT2G48030   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37155P260083  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000212  75     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37182P260273  fgenesh4_pg.C_scaffold_654000001  24  AT4G25440   ZFWD1 (zinc finger WD40 repeat protein 1); nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37186P260299  fgenesh4_pg.C_scaffold_6577000001  7  AT2G44840   EREBP 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37204P260422  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000122  2  AT3G14270   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37215P260499  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000204  12  AT4G18180   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37227P260587  fgenesh4_pg.C_scaffold_6682000001  102  AT2G28380   DRB2 (DSRNA‐BINDING PROTEIN 2); double‐stranded RNA binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  93  AT5G48600   SMC4 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37275P260922  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000132  109  AT3G05040   HST 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37315P261203  fgenesh4_pg.C_scaffold_7057000001  33  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37331P261316  fgenesh4_pg.C_scaffold_7222000001  30  AT1G24310   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66197.1); contains domain PTHR13000 (PTHR13000) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37369P261580  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000042  32  AT1G18700   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37415P261903  fgenesh4_pg.C_scaffold_8173000001  8  AT3G60240   EIF4G 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37487P262407  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000148  1  AT5G45330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G26110.1); similar to hypothetical protein [Glycine max] (GB:BAB41197.1); contains domain PTHR13586 (PTHR13586) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS45825P320771  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000029  36     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37588P263112  fgenesh4_pg.C_scaffold_9577000001  33  AT3G07330   ATCSLC6 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  75  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37595P263161  fgenesh4_pg.C_scaffold_9690000001  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS45884P321188  fgenesh4_pg.C_scaffold_9702000001  6     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17071P119491  fgenesh4_pm.C_LG_I000593 7  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17144P120002  fgenesh4_pm.C_LG_II000072 15  AT3G07860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61986.1); contains domain G3DSA:3.10.20.90 (G3DSA:3.10.20.90); contains domain SSF54236 
(SSF54236) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17184P120286  fgenesh4_pm.C_LG_II000447 2  AT1G22260   ZYP1a 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17201P120403  fgenesh4_pm.C_LG_II000668 6  AT3G60690   auxin‐responsive family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17241P120683  fgenesh4_pm.C_LG_II001143 68  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17327P121289  fgenesh4_pm.C_LG_IV000199  70  AT2G20740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23953.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17353P121469  fgenesh4_pm.C_LG_IV000478  23  AT4G39110   protein kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17400P121800  fgenesh4_pm.C_LG_IX000373  1  AT1G70210   CYCD1;1 (CYCLIN D1;1); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17607P123244  fgenesh4_pm.C_LG_VII000464  3  AT4G38970   fructose‐bisphosphate aldolase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17701P123906  fgenesh4_pm.C_LG_X000042 22  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17786P124497  fgenesh4_pm.C_LG_XI000115  41  AT3G14440   STO1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS45972P321804  fgenesh4_pm.C_LG_XII000415  2  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS17870P125089  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000233  13  AT2G39050   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS45980P321856  fgenesh4_pm.C_LG_XV000431  3  AT5G62180   ATCXE20 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 20); carboxylesterase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37711P263976  fgenesh4_pm.C_scaffold_184000008  1  AT1G17810   BETA‐TIP (BETA‐TONOPLAST INTRINSIC PROTEIN); water channel 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46001P322002  fgenesh4_pm.C_scaffold_28000121  1  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18094P126654  grail3.0001020101  7  AT2G27680   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18243P127696  grail3.0002010001  12  AT4G30960   SNRK3.14 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18250P127745  grail3.0002016001  27  AT1G77400   similar to hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21695.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18257P127795  grail3.0002024501  83  AT1G15120   ubiquinol‐cytochrome C reductase complex 7.8 kDa protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18262P127834  grail3.0002031401  1  AT1G71740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18560.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60388.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18312P128183  grail3.0002076401  12  AT1G47670   amino acid transporter family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18377P128638  grail3.0003037601  8  AT4G36920   FL1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18385P128690  grail3.0003042501  1  AT2G48130   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18404P128824  grail3.0003058501  12  AT1G18400   BEE1 (BR ENHANCED EXPRESSION 1); transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18443P129099  grail3.0003089301  3  AT4G14600   Identical to Bet1‐like protein At4g14600 [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q8VXX9;GB:O23316); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61644.1); 
contains InterPro domain Target SNARE coiled‐coil region (InterPro:IPR000727) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18469P129282  grail3.0004011501  5  AT5G06860   PGIP1 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 1); protein binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18498P129486  grail3.0005000301  30  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18613P130290  grail3.0006038101  81  AT1G68800   TCP12 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18662P130628  grail3.0007005101  4  AT5G11810   similar to Os02g0135600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001045818.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ79019.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS52911P370364  grail3.0009006901  32     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  66  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19013P133088  grail3.0013006001  1  AT5G02600   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19029P133197  grail3.0013021201  2  AT2G25970   KH domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19162P134133  grail3.0016000101  60  AT3G05936   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17316.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19166P134157  grail3.0016004301  3  AT5G06420   zinc finger (CCCH‐type/C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19249P134740  grail3.0018002102  12  AT4G17720   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19285P134990  grail3.0018030801  4  AT4G23330   eukaryotic translation initiation factor‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19288P135015  grail3.0018034701  14  AT5G52830   WRKY27 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19394P135754  grail3.0020031301  1  AT1G63270   ATNAP10 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 10) 



XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19402P135811  grail3.0021000101  7  AT1G66070   translation initiation factor‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19540P136776  grail3.0023023701  14  AT5G59030   COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane transporter 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19612P137280  grail3.0025004501  3  AT2G37740   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19633P137426  grail3.0026003001  7  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19665P137650  grail3.0026035702  1  AT4G16444   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14486.1); contains domain PTHR11615 (PTHR11615); contains domain PTHR11615:SF3 (PTHR11615:SF3) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  53  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS37815P264699  grail3.0028013701  16  AT5G03120   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68657.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19746P138219  grail3.0031021401  8  AT5G54165   unknown protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19815P138702  grail3.0033016301  3  AT2G26500   cytochrome b6f complex subunit (petM) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  70  AT2G45190   YAB1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20018P140123  grail3.0039020401  4  AT3G61870   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95718.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51664P361641  grail3.0048000101  7     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS53749P376233  grail3.0051015201  2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20265P141854  grail3.0053008501  1  AT3G52110   similar to hypothetical protein OsI_009975 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88742.1); similar to Os03g0174200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049125.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20330P142306  grail3.0058003801  1  AT5G16960   NADP‐dependent oxidoreductase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  1  AT2G47410   nucleotide binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  23  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro 
domain Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20618P144321  grail3.0085007701  22  AT1G64790   binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20687P144807  grail3.0093008801  8  AT1G61110   ANAC025 (Arabidopsis NAC domain containing protein 25); transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS51642P361486  grail3.0094003701  2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20890P146226  grail3.0139003401  1  AT5G15540   EMB2773 (EMBRYO DEFECTIVE 2773); binding / protein binding / zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38164P267148  grail3.0140005901  26  AT1G30570   protein kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46177P323233  grail3.0143000101  1     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS20895P146264  grail3.0143000301  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38183P267280  grail3.0145001401  3  AT5G57030   LUT2 (LUTEIN DEFICIENT 2); lycopene epsilon cyclase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38302P268108  grail3.0216000501  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS50511P353569  grail3.0218000401  5     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38318P268222  grail3.0243000601  1  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38322P268251  grail3.0250000501  1  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54051P378347  grail3.0258000701  1     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38352P268458  grail3.0331000101  3  AT4G19050   mob1/phocein family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS50553P353864  grail3.0331000401  2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38356P268490  grail3.0345000101  2  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38427P268988  grail3.0797000201  19  AT5G25950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25960.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70607.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF239 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  61  AT2G23150   NRAMP3 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38447P269129  grail3.0907000501  80  AT4G32920   glycine‐rich protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55267P386858  grail3.0920000101  2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46237P323655  grail3.1025000101  14     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54244P379701  grail3.1147000201  2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS50676P354719  grail3.11800000101  17     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55324P387260  grail3.12238000101  7     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54298P380075  grail3.1274000101  2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38514P269597  grail3.1330000103  7  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38516P269606  grail3.1345000101  141  AT4G29120   6‐phosphogluconate dehydrogenase NAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38571P269996  grail3.16262000101  89  AT1G13560   AAPT1 (AMINOALCOHOLPHOSPHOTRANSFERASE 1); phosphatidyltransferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38572P270002  grail3.16262000201  73  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  30  AT5G13630   CHLH 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38581P270064  grail3.16813000101  4  AT1G72330   ALAAT2 (ALANINE AMINOTRANSFERASE 2); alanine transaminase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38583P270077  grail3.16884000101  37  AT5G11350   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38628P270391  grail3.20091000101  32  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of 
unknown function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38634P270434  grail3.2061000501  73  AT4G02320   pectinesterase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38645P270511  grail3.2112000101  1  AT3G23790   AMP‐binding protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  33     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38677P270738  grail3.2633000201  7  AT4G32590   ferredoxin‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38683P270780  grail3.2678000201  9  AT1G67230   LINC1 (LITTLE NUCLEI1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  89  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  64  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS54742P383185  grail3.2831000201  28     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38719P271033  grail3.3125000101  85  AT1G18270   ketose‐bisphosphate aldolase class‐II family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38720P271039  grail3.3126000101  56  AT2G41700   similar to ATATH11 (ABC2 homolog 11) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38724P271068  grail3.3170000101  112  AT5G61140   DEAD box RNA helicase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38733P271129  grail3.3249000201  29  AT3G23640   HGL1 (HETEROGLYCAN GLUCOSIDASE 1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38735P271143  grail3.3265000101  3  AT5G60280   lectin protein kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38736P271151  grail3.3269000101  69  AT1G65410   ATNAP11 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  18     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  9  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  58  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS55440P388070  grail3.7572000101  2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38841P271887  grail3.8153000101  17  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38850P271948  grail3.8602000101  44  AT2G19870   tRNA/rRNA methyltransferase (SpoU) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38932P272524  gw1.10981.1.146  AT5G09830   BolA‐like family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38955P272679  gw1.1145.2.1  1  AT5G13190   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93196.1); contains InterPro domain LPS‐induced tumor necrosis factor alpha factor (InterPro:IPR006629) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38957P272697  gw1.11546.3.15  AT3G09870   auxin‐responsive family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS38984P272884  gw1.11755.1.12  AT5G35360   CAC2 (acetyl co‐enzyme A carboxylase biotin carboxylase subunit) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39050P273348  gw1.12097.1.19  AT4G16800   enoyl‐CoA hydratase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39062P273430  gw1.121.61.1  18  AT5G57390   AIL5 (AINTEGUMENTA‐LIKE 5); DNA binding / transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39130P273909  gw1.12342.1.14  AT1G01440   extra‐large G‐protein‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46470P325286  gw1.1248.11.115     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  64  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.12     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39234P274634  gw1.12936.1.134  AT5G47040   Lon protease homolog 1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39251P274756  gw1.130.31.1  3  AT3G18990   VRN1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46523P325655  gw1.132.11.1  8     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39360P275517  gw1.13401.3.13  AT1G72810   threonine synthase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39390P275728  gw1.13680.1.148  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39415P275905  gw1.13845.3.112  AT2G03890   phosphatidylinositol 3‐ and 4‐kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39461P276226  gw1.142.211.115  AT1G73280   SCPL3 (serine carboxypeptidase‐like 3); serine carboxypeptidase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39511P276575  gw1.14504.3.122  AT2G43360   BIO2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  34     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.1101  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39590P277125  gw1.150.181.16  AT4G37360   CYP81D2 (cytochrome P450 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39591P277136  gw1.150.197.170  AT4G37370   CYP81D8 (cytochrome P450 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39621P277345  gw1.15234.1.188  AT4G18440   adenylosuccinate lyase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39628P277396  gw1.15358.1.166  AT1G67120   midasin‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39652P277562  gw1.15570.4.149  AT1G53500   MUM4 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46757P327297  gw1.1588.8.1  40     



XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS46768P327370  gw1.159.32.1  8  ATCG00905   RPS12C 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39694P277853  gw1.159.55.1  1  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39699P277889  gw1.15947.1.13  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39755P278285  gw1.16535.1.121  AT5G47720   acetyl‐CoA C‐acyltransferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39763P278335  gw1.166.186.14  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39770P278384  gw1.166.8.1  4  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39855P278982  gw1.1732.4.1  2  AT5G57020   NMT1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39856P278991  gw1.17338.5.16  AT5G36880   acetyl‐CoA synthetase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.1109  AT5G61410   RPE 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39937P279558  gw1.18498.2.138  AT4G33760   tRNA synthetase class II (D 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS39943P279595  gw1.18512.1.110  AT2G02540   ZFHD4 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40031P280215  gw1.19905.1.191  AT1G24290   AAA‐type ATPase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40048P280330  gw1.201.30.1  91  AT5G23530   ATCXE18 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 18); carboxylesterase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40116P280811  gw1.20837.1.150  AT2G43580   chitinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40118P280826  gw1.20880.5.15  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40119P280831  gw1.20904.1.17  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40157P281099  gw1.21444.1.179  AT3G21110   PUR7 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40167P281168  gw1.216.11.1  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40168P281173  gw1.216.28.1  11  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40185P281289  gw1.218.28.1  1  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40224P281568  gw1.2282.2.1  33  AT5G03555   permease 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40271P281893  gw1.250.14.1  2  AT1G61310   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40278P281940  gw1.252.38.1  7  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40295P282063  gw1.257.2.1  106  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS47211P330475  gw1.262.7.1  19     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40323P282258  gw1.271.11.1  9  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40445P283109  gw1.280.18.1  18  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40469P283280  gw1.29.190.1  3  AT1G32380   ribose‐phosphate pyrophosphokinase 2 / phosphoribosyl diphosphate synthetase 2 (PRS2) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40534P283736  gw1.2958.7.1  4  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40545P283812  gw1.3010.3.1  2  AT5G66280   GMD1 (GDP‐D‐MANNOSE 4 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40573P284006  gw1.3231.1.1  39  AT3G14790   RHM3 (RHAMNOSE BIOSYNTHESIS 3); catalytic 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40591P284134  gw1.3358.2.1  27  AT1G17860   trypsin and protease inhibitor family protein / Kunitz family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40663P284636  gw1.374.10.1  1  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS47441P332081  gw1.402.1.1  6     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS40911P286375  gw1.4238.2.1  10  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS47551P332851  gw1.464.1.1  12     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS47575P333023  gw1.494.4.1  24  AT3G16520   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41127P287883  gw1.57.98.1  1  ATCG00040   Encodes a maturase located in the trnK intron in the chloroplast genome. 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41176P288227  gw1.6306.1.1  3  AT5G66610   zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41453P290170  gw1.7437.1.1  12  AT4G14450   Identical to Uncharacterized protein At4g14450 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41543P290801  gw1.8421.1.1  51  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  35  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS47893P335239  gw1.8703.1.1  2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS47908P335344  gw1.88.268.1  4     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS41659P291612  gw1.928.5.1  6  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS47951P335646  gw1.942.4.1  9  AT3G09270   ATGSTU8 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 8); glutathione transferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21001P147004  gw1.I.1470.1  39  AT5G43210   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21013P147090  gw1.I.153.1  1  AT1G71450   AP2 domain‐containing transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21125P147872  gw1.I.2790.1  3  AT5G40660   ATP12 protein‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21206P148436  gw1.I.348.1  7  ATCG00720   Encodes the cytochrome b(6) subunit of the cytochrome b6f complex. 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21217P148515  gw1.I.3546.1  25  AT5G09430   hydrolase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21374P149617  gw1.I.5177.1  3  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21379P149651  gw1.I.5201.1  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21381P149667  gw1.I.5216.1  4  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48126P336872  gw1.I.5336.1  3  AT1G17180   ATGSTU25 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 25); glutathione transferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48146P337010  gw1.I.559.1  14     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  8  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48152P337057  gw1.I.5826.1  6  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21526P150676  gw1.I.6789.1  21  AT1G79700   ovule development protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21605P151235  gw1.I.7668.1  24  AT5G43250   transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21705P151932  gw1.I.8520.1  7  AT4G24000   ATCSLG2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS21748P152234  gw1.I.8935.1  13  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48277P337932  gw1.II.2570.1  12     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22345P156413  gw1.II.823.1  116  AT4G00980   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48339P338361  gw1.II.956.1  5  AT1G56070   LOS1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22451P157153  gw1.III.1454.1 14  AT5G44635   minichromosome maintenance family protein / MCM family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48349P338432  gw1.III.1495.1 2     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48389P338711  gw1.III.2484.1 7     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22713P158987  gw1.III.940.1  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22732P159122  gw1.IV.1054.1 12  AT2G21090   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22756P159292  gw1.IV.1376.1 10  AT5G38940   manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22780P159454  gw1.IV.1600.1 6  AT1G62050   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21232.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22790P159528  gw1.IV.1748.1 2  AT4G04870   CLS (CARDIOLIPIN SYNTHASE); cardiolipin synthase/ phosphatidyltransferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48450P339143  gw1.IV.1924.1 1     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22931P160515  gw1.IV.3363.1 105  AT2G04100   MATE efflux family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22932P160521  gw1.IV.3377.1 20  AT5G38110   SGA01 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22943P160598  gw1.IV.3487.1 5  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS22959P160707  gw1.IV.3690.1 34  AT5G40990   GLIP1 (GDSL LIPASE1); carboxylesterase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48511P339566  gw1.IV.4100.1 19  ATCG01310   encodes a chloroplast ribosomal protein L2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23029P161203  gw1.IV.4500.1 9  ATCG00790   chloroplast gene encoding a ribosomal protein L16 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23035P161241  gw1.IV.4597.1 6  ATCG00730   A chloroplast gene encoding subunit IV of the cytochrome b6/f complex 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 2  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23160P162119  gw1.IX.1775.1 1  AT1G19510   myb family transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48560P339908  gw1.IX.1845.1 122  AT3G18810   protein kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23188P162313  gw1.IX.2158.1 10  AT4G34412   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47805.1); contains InterPro domain Kinase binding protein CGI‐121 (InterPro:IPR013926) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23190P162325  gw1.IX.2175.1 4  AT2G15620   ATHNIR 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23191P162332  gw1.IX.218.1  44  AT4G35270   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23372P163601  gw1.IX.3976.1 9  AT5G52390   photoassimilate‐responsive protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23404P163828  gw1.IX.4378.1 2  AT4G23490   fringe‐related protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23434P164033  gw1.IX.4681.1 6  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48637P340449  gw1.V.1125.1  3  AT2G30630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06750.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76299.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22658.1); contains domain no description 
(G3DSA:3.40.50.300); contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23556P164888  gw1.V.1425.1  9  AT1G19640   JMT (JASMONIC ACID CARBOXYL METHYLTRANSFERASE); jasmonate O‐methyltransferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23578P165046  gw1.V.1639.1  50  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23708P165956  gw1.V.2832.1  14  ATCG00120   Encodes the ATPase alpha subunit 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23886P167202  gw1.V.4691.1  45  AT4G33590   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33600.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80154.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23941P167585  gw1.V.5368.1  29  AT1G44130   nucellin protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48795P341553  gw1.V.591.1  5  AT5G48100   TT10 



XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS23955P167680  gw1.V.654.1  3  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24109P168758  gw1.VI.1800.1 1  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24127P168886  gw1.VI.1864.1 11  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48826P341775  gw1.VI.2513.1 3     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24224P169563  gw1.VI.26.1  12  AT5G25530   DNAJ heat shock protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24278P169943  gw1.VI.45.1  3  AT4G35670   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24355P170480  gw1.VI.893.1  82  AT1G10385   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40996.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69091.1); similar to unnamed protein product [Vitis 
vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain gb def: F14N23.28 (PTHR21426:SF4); contains domain FAMILY NOT NAMED (PTHR21426) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24392P170741  gw1.VII.1144.1  6  AT3G25810   myrcene/ocimene synthase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24595P172163  gw1.VII.3202.1  1  AT4G12680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41123.1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24614P172295  gw1.VII.3430.1  1  AT4G13260   YUC2 (YUCCA2); FAD binding / NADP binding / flavin‐containing monooxygenase/ oxidoreductase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24682P172773  gw1.VII.465.1  16  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24698P172886  gw1.VII.674.1  12  AT1G06720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G42440.1); similar to hypothetical protein OsJ_010296 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ26813.1); similar to hypothetical protein OsI_011117 [Oryza sativa (indica cultivar‐
group)] (GB:EAY89884.1); similar to hypothetical protein CHLREDRAFT_113591 [Chlamydomonas reinhardtii] (GB:XP_001698464.1); contains InterPro domain AARP2CN; (InterPro:IPR012948); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF663 (InterPro:IPR007034) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24701P172903  gw1.VII.684.1  4  AT3G59580   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  10  AT2G30070   ATKUP1 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24865P174055  gw1.VIII.200.1 42  AT1G04420   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  2  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24976P174832  gw1.VIII.2882.1  46  AT4G37260   AtMYB73 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS24984P174882  gw1.VIII.2922.1  1  AT1G66150   TMK1 (TRANSMEMBRANE KINASE 1) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS25226P176579  gw1.X.210.1  125  AT1G68510   LBD42 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 42) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS25431P178015  gw1.X.4269.1  5  AT5G18910   protein kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS25565P178955  gw1.X.5732.1  21  AT1G04210   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 53  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS25819P180733  gw1.XI.2640.1 1  AT3G23730   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS25852P180958  gw1.XI.2993.1 1  ATCG00540   Encodes cytochrome f apoprotein; involved in photosynthetic electron transport chain; encoded by the chloroplast genome and is transcriptionally repressed by a nuclear gene HCF2. 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 27  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26094P182656  gw1.XII.1656.1  13  AT5G54370   late embryogenesis abundant protein‐related / LEA protein‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26214P183496  gw1.XII.752.1  1  AT2G36530   LOS2 (Low expression of osmotically responsive genes 1); phosphopyruvate hydratase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26253P183771  gw1.XIII.1083.1  146  AT3G05200   ATL6 (Arabidopsis T?xicos en Levadura 6); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26281P183965  gw1.XIII.1296.1  2  AT1G24140   matrixin family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS49394P345747  gw1.XIII.1506.1  34     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS49417P345910  gw1.XIII.2438.1  4     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26445P185110  gw1.XIII.2908.1  8  AT1G12220   RPS5 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 5) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26448P185134  gw1.XIII.2928.1  4  AT5G54840   GTP‐binding family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26599P186188  gw1.XIV.1327.1  26  AT2G46020   CHR2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26882P188171  gw1.XIV.438.1 9  AT3G20000   TOM40 (translocase of the outer mitochondrial membrane 40); voltage‐gated anion channel 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26888P188212  gw1.XIV.555.1 52  AT1G10720   BSD domain‐containing protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS26962P188732  gw1.XIX.1597.1  1  AT5G47540   Mo25 family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27052P189362  gw1.XIX.2375.1  12  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27067P189468  gw1.XIX.2550.1  1  AT5G58260   Encodes subunit NDH‐N of NAD(P)H:plastoquinone dehydrogenase complex (Ndh complex) present in the thylakoid membrane of chloroplasts. This subunit is thought to be required for Ndh complex assembly. 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27113P189790  gw1.XIX.493.1 35  AT5G22600   similar to F‐box family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22610.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74740.1); contains InterPro domain Leucine‐rich repeat 2 (InterPro:IPR013101); contains InterPro domain FBD 
(InterPro:IPR013596); contains InterPro domain FBD‐like (InterPro:IPR006566) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27294P191057  gw1.XV.2370.1  18  AT5G14040   mitochondrial phosphate transporter 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27359P191511  gw1.XV.3079.1  9  AT5G51760   AHG1 (ABA‐HYPERSENSITIVE GERMINATION 1); protein serine/threonine phosphatase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27525P192669  gw1.XVI.1639.1  9  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS49850P348938  gw1.XVI.2915.1  18     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27663P193640  gw1.XVI.3280.1  1  AT5G02040   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27880P195157  gw1.XVII.805.1  28  AT3G28480   oxidoreductase 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS49994P349947  gw1.XVIII.105.1  51  AT1G18560   hAT dimerisation domain‐containing protein / BED zinc finger domain‐containing protein / transposase‐related 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27903P195315  gw1.XVIII.1078.1  13  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS49999P349986  gw1.XVIII.1184.1  18     
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS27933P195529  gw1.XVIII.1362.1  48  AT5G25610   RD22 (RESPONSIVE TO DESSICATION 22) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28039P196271  gw1.XVIII.2390.1  83  AT3G16080   60S ribosomal protein L37 (RPL37C) 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28116P196811  gw1.XVIII.3250.1  1  AT4G30950   SFD4 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28154P197072  gw1.XVIII.4.1  2  AT1G30270   ATCIPK23 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS28184P197286  gw1.XVIII.650.1  21  AT5G56450   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY250  250  1  19  4.7684  rG3688 ‐ rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐ E_POPLARS50058P350394  gw1.XVIII.726.1  4     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01773P012408  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_I0086  8  AT3G19460   reticulon family protein (RTNLB11) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  95  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28731P201111  estExt_fgenesh4_pg.C_1350043  3  AT1G29470   dehydration‐responsive protein‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28828P201792  estExt_fgenesh4_pg.C_1930033  25  AT2G24390   similar to avirulence‐responsive protein‐related / avirulence induced gene (AIG) protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G31310.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43968.1); contains InterPro domain 
Butirosin biosynthesis 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28848P201934  estExt_fgenesh4_pg.C_2110009  1  AT5G19680   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41801P292606  estExt_fgenesh4_pg.C_26570001  8  AT3G01680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14653.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14657.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14661.1); contains domain PTHR13871:SF2 (PTHR13871:SF2); contains domain PTHR13871 (PTHR13871) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28914P202396  estExt_fgenesh4_pg.C_290239  24  AT2G35470   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94143.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28965P202752  estExt_fgenesh4_pg.C_40590001  26  AT5G38895   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28985P202889  estExt_fgenesh4_pg.C_440224  67  AT4G25700   CHY1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29100P203694  estExt_fgenesh4_pg.C_880051  1  AT3G26900   shikimate kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02153P015065  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1007  52  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02730P019108  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0193  47  AT1G30620   MUR4 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02876P020129  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0214  54  AT5G01430   Got1‐like family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS03097P021673  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0071  12  AT4G16060   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44835.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29167P204165  estExt_fgenesh4_pm.C_1630012  15  AT5G22875   similar to Os04g0165500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052133.1); similar to hypothetical protein [Ipomoea trifida] (GB:AAS79573.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04159P029110  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0279  2  AT2G15970   WCOR413‐LIKE 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04287P030007  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0337  24  AT1G03430   AHP5 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSFER FACTOR 5); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41929P293500  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0457  34  AT5G19730   pectinesterase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04562P031929  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0046  4  AT1G68680   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93653.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04599P032188  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0176  15  AT3G18260   reticulon family protein (RTNLB9) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04705P032930  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0071  24  AT5G16890   exostosin family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04753P033266  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XV0472  1  AT5G56760   SAT‐52 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28391P198732  estExt_Genewise1_v1.C_1850029  1  AT5G09810   ACT7 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28502P199513  estExt_Genewise1_v1.C_410132  4  AT4G09650   ATP synthase delta chain 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28572P200003  estExt_Genewise1_v1.C_700203  14  AT3G22910   calcium‐transporting ATPase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00205P001433  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0323  87  AT2G22860   ATPSK2 (PHYTOSULFOKINE 2 PRECURSOR); growth factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00233P001627  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II1111  70  AT1G02910   LPA1 (LOW PSII ACCUMULATION1); binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00291P002037  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II3184  1  AT4G00150   scarecrow‐like transcription factor 6 (SCL6) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00554P003878  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX2216  1  AT1G49740   phospholipase C 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00657P004596  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0916  1  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00668P004672  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V1376  16  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00798P005584  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI2421  8  AT5G06340   diadenosine 5' 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00874P006114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VII3015  63  AT5G66800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50640.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61148.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  63  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01002P007012  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0562  45  AT3G06700   60S ribosomal protein L29 (RPL29A) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52687P368799  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0749  75     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01064P007442  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2683  20  AT4G14145   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95046.1) 



XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01429P009999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV2313  11  AT4G02030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40112.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAR07074.1); similar 
to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP03421.1); contains domain PTHR15954 (PTHR15954) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01588P011114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV2838  4  AT5G51460   ATTPPA (Arabidopsis thaliana trehalose‐6‐phosphate phosphatase); trehalose‐phosphatase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  18  AT2G38480   integral membrane protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01625P011374  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1414  5     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04865P034054  eugene3.00002046  1  AT1G05000   tyrosine specific protein phosphatase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04976P034829  eugene3.00002456  15  AT3G24750   unknown protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05111P035774  eugene3.00010307  21  AT2G31470   F‐box family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05126P035876  eugene3.00010448  113  AT1G04630   MEE4 (maternal effect embryo arrest 4) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05284P036987  eugene3.00011415  51  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05386P037700  eugene3.00012166  5  AT3G27010   AT‐TCP20 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05498P038485  eugene3.00012788  7  AT1G17030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.1); similar to Os05g0272800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055066.1); similar to 
unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48013.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05531P038715  eugene3.00012996  34  AT1G30620   MUR4 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05548P038830  eugene3.00013114  1  AT5G56230   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  2  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53721P376040  eugene3.00020442  11     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05653P039568  eugene3.00020479  1  AT4G02730   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05686P039796  eugene3.00020613  10  AT5G42440   protein kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05706P039938  eugene3.00020687  26  AT5G25800   exonuclease family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06009P042057  eugene3.00021926  22  AT5G22450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48752.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06034P042236  eugene3.00030083  1  AT5G24750   similar to UDP‐glucose:sterol glucosyltransferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06245P043713  eugene3.00031145  7  AT4G23990   ATCSLG3 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  71     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42044P294302  eugene3.00031352  17     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06309P044157  eugene3.00031379  63  AT5G13100   oxidoreductase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06328P044293  eugene3.00031450  46  AT1G03495   transferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42062P294431  eugene3.00040011  31  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06473P045311  eugene3.00040054  13  AT4G21870   26.5 kDa class P‐related heat shock protein (HSP26.5‐P) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42069P294482  eugene3.00040475  11     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06582P046072  eugene3.00040586  24  AT2G27500   glycosyl hydrolase family 17 protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06604P046222  eugene3.00040720  12  AT1G04350   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06845P047912  eugene3.00050386  1  AT4G35610   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42093P294646  eugene3.00050689  34  AT5G64260   phosphate‐responsive protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06940P048577  eugene3.00050842  34     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07089P049618  eugene3.00051457  101  AT4G02430   pre‐mRNA splicing factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07246P050717  eugene3.00060443  85  AT2G41670   GTP‐binding family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  7  AT3G13520   AGP12 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07400P051794  eugene3.00060964  4     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07411P051872  eugene3.00060987  66  AT4G29830   VIP3 (VERNALIZATION INDEPENDENCE 3); nucleotide binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07418P051921  eugene3.00061021  6  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07427P051986  eugene3.00061089  33  AT2G03500   myb family transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07465P052252  eugene3.00061235  19  AT5G62860   F‐box family protein‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07506P052540  eugene3.00061416  1  AT3G11591   unknown protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07531P052713  eugene3.00061498  7  AT1G67680   7S RNA binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07608P053254  eugene3.00061852  8  AT5G11190   SHN3 (SHINE3); DNA binding / transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07643P053500  eugene3.00061957  17  AT4G24972   TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07655P053579  eugene3.00061997  38  AT1G21270   WAK2 (wall‐associated kinase 2); protein serine/threonine kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07662P053632  eugene3.00070015  1  AT2G31890   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78554.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46382.1); contains InterPro domain RAP domain (InterPro:IPR013584) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07675P053722  eugene3.00070072  41  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07747P054224  eugene3.00070348  84  AT1G05580   ATCHX23 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07755P054285  eugene3.00070389  2  AT3G13275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45215.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07805P054632  eugene3.00070594  76  AT2G01150   RHA2B (RING‐H2 FINGER PROTEIN 2B); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07944P055602  eugene3.00080023  8  AT5G66520   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07975P055822  eugene3.00080125  3  AT5G22040   similar to zinc knuckle (CCHC‐type) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62330.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67423.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07986P055901  eugene3.00080156  34  AT2G35910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08085P056589  eugene3.00080484  3  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08112P056779  eugene3.00080609  51  AT5G05680   nuclear pore complex protein‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08193P057349  eugene3.00081020  51  AT1G69080   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08421P058944  eugene3.00090088  1  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08442P059089  eugene3.00090172  4  AT2G36300   integral membrane Yip1 family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08487P059403  eugene3.00090415  40  AT5G45600   GAS41 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08532P059721  eugene3.00090639  10  AT5G56380   F‐box family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08553P059865  eugene3.00090746  41  AT5G13630   CHLH 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08556P059888  eugene3.00090773  13  AT5G67500   porin 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08609P060260  eugene3.00090974  57  AT5G19473   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09960.1); similar to hypothetical protein [Cicer arietinum] (GB:CAB61744.1); contains InterPro domain Nitrate‐induced NOI (InterPro:IPR008700) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08638P060466  eugene3.00091127  52  AT5G12460   similar to fringe‐related protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21599.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF604 (InterPro:IPR006740) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08651P060551  eugene3.00091186  17  AT5G60440   MADS‐box protein (AGL62) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52770P369380  eugene3.00100109  32     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08756P061290  eugene3.00100114  1  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08816P061706  eugene3.00100442  4  AT2G37410   ATTIM17‐2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  2  AT1G67670   unknown protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08901P062303  eugene3.00100965  5  AT1G66140   ZFP4 (ZINC FINGER PROTEIN 4); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08902P062310  eugene3.00100966  13  AT3G10810   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08940P062574  eugene3.00101102  14  AT2G01120   ATORC4 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08978P062843  eugene3.00101273  1  AT5G61320   CYP89A3 (cytochrome P450 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  2  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08988P062914  eugene3.00101322  9  AT1G23760   JP630; polygalacturonase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09039P063268  eugene3.00101578  14  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09082P063572  eugene3.00101835  103  AT2G40090   ATATH9 (ABC2 homolog 9) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42206P295441  eugene3.00101904  20  AT5G59190   subtilase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09107P063744  eugene3.00101960  57  AT5G02220   similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK23883.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70860.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42208P295454  eugene3.00102012  18     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09165P064153  eugene3.00102339  1  AT1G16850   unknown protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09272P064901  eugene3.00110271  1     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09307P065144  eugene3.00110420  3  AT1G30130   similar to hypothetical protein [Brassica oleracea var. alboglabra] (GB:CAA99112.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1365 (InterPro:IPR010775) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09494P066455  eugene3.00111147  15  AT4G30580   ATS2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09507P066549  eugene3.00111187  2  AT1G16590   REV7 (Reversionless 7); DNA binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09598P067184  eugene3.00120123  6  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09626P067379  eugene3.00120185  22  AT4G01500   NGA4 (NGATHA4); transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09631P067414  eugene3.00120221  1  AT4G27810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53030.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71155.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09672P067702  eugene3.00120319  1  AT1G45616   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09727P068087  eugene3.00120523  2  AT1G49030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68031.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09884P069182  eugene3.00121053  25  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09910P069366  eugene3.00121142  52  AT4G38180   FRS5 (FAR1‐RELATED SEQUENCE 5); zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09923P069456  eugene3.00121198  6  AT4G25410   basix helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09940P069578  eugene3.00121244  18  AT1G14890   pectinesterase inhibitor 



XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10102P070711  eugene3.00130417  4  AT1G08790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28690.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65016.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62670.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF1685 (InterPro:IPR012881) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10182P071268  eugene3.00130632  37  AT5G07610   F‐box family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42298P296082  eugene3.00130816  21     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  20  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10427P072986  eugene3.00140050  25  AT1G58470   XF41 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10535P073745  eugene3.00140475  8  AT1G76390   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10566P073962  eugene3.00140576  3  AT2G47000   MDR4 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10706P074940  eugene3.00141052  17  AT2G05760   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10714P074996  eugene3.00141085  43  AT3G06620   protein kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10728P075096  eugene3.00141147  51  AT2G28500   LBD11 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 11) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  20  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10986P076896  eugene3.00150685  9  AT3G07160   ATGSL10 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11250P078745  eugene3.00160340  17  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11270P078884  eugene3.00160397  115  AT1G04520   33 kDa secretory protein‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11271P078891  eugene3.00160400  69  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11329P079303  eugene3.00160601  2  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11419P079932  eugene3.00160939  1  AT4G28460   unknown protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51898P363278  eugene3.00170195  9     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11605P081235  eugene3.00170222  1  AT2G01050   nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11693P081848  eugene3.00180131  28  AT3G28030   UVH3 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11703P081918  eugene3.00180185  122  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11927P083487  eugene3.00181102  3  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11938P083560  eugene3.00181152  46  AT3G15810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G80120.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95691.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF567 (InterPro:IPR007612) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12147P085024  eugene3.00190826  18  AT2G31083   CLE5 (CLAVATA3/ESR‐RELATED 5); receptor binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29346P205421  eugene3.00280152  10  AT5G03240   UBQ3 (POLYUBIQUITIN 3); protein binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29508P206552  eugene3.00290337  5  AT2G45220   pectinesterase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29585P207092  eugene3.00400272  74  AT5G42750   BKI1 (BRI1 KINASE INHIBITOR 1); protein heterodimerization 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29624P207365  eugene3.00400380  4  AT5G55820   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45135.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42482P297373  eugene3.00410044  4     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42487P297405  eugene3.00440063  36     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29753P208265  eugene3.00440238  34  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29779P208453  eugene3.00570059  17  AT5G66110   metal ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29847P208925  eugene3.00640147  6  AT2G15490   UGT73B4; UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29865P209049  eugene3.00640210  14  AT4G36740   ATHB40 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29986P209901  eugene3.00700078  1  AT3G04780   Encodes a protein with little sequence identity with any other protein of known structure or function.  Part of this protein shows a 42% sequence identity with the C‐terminal domain of the 32‐kD human thioredoxin‐like protein. 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30135P210939  eugene3.00870028  32  AT2G30300   nodulin‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30145P211013  eugene3.00870070  20  AT3G29250   similar to short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G29260.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase [Digitalis ferruginea] (GB:AAV68714.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase 
[Digitalis thapsi] (GB:AAV68715.1); contains InterPro domain Glucose/ribitol dehydrogenase; (InterPro:IPR002347); contains InterPro domain Short‐chain dehydrogenase/reductase SDR; (InterPro:IPR002198); contains InterPro domain NAD(P)‐binding; (InterPro:IPR016040) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30168P211174  eugene3.00880086  62  AT3G01960   unknown protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  5  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30303P212115  eugene3.01200041  19  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30306P212138  eugene3.01200060  15  AT2G20875   EPF1 (EPIDERMAL PATTERNING FACTOR 1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30402P212814  eugene3.01240029  13  AT1G65070   DNA mismatch repair MutS family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30635P214443  eugene3.01370083  2  AT3G18990   VRN1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30639P214468  eugene3.01400002  1  AT5G56280   CSN6A (COP9 SIGNALOSOME SUBUNIT 6A) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  74  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30719P215032  eugene3.01470015  38  AT5G22570   WRKY38 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30855P215980  eugene3.01590018  17  ATCG01280   hypothetical protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30914P216396  eugene3.01650037  19  AT4G03965   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30987P216909  eugene3.01710025  19  AT5G17050   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31010P217067  eugene3.01780041  8  AT3G13772   endomembrane protein 70 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  24     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54580P382051  eugene3.02140004  4     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31230P218604  eugene3.02160011  2  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31271P218894  eugene3.02230026  71  AT4G30810   SCPL29 (serine carboxypeptidase‐like 29); serine carboxypeptidase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31287P219004  eugene3.02310002  7  AT4G24530   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G65470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to expressed protein [Prunus persica] (GB:ABJ96379.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] 
(GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31461P220225  eugene3.03240002  2  AT1G47890   disease resistance family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  8     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31474P220317  eugene3.03420003  21  AT5G56940   ribosomal protein S16 family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42790P299524  eugene3.03430001  15  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31521P220641  eugene3.03830004  74  AT5G26230   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75978.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31655P221585  eugene3.05910001  48  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31688P221812  eugene3.06420007  2  AT4G27680   MSP1 protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31727P222086  eugene3.06770005  151  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31728P222096  eugene3.06770006  35  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31775P222423  eugene3.07200003  17  AT5G03760   ATCSLA9 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  84  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31830P222805  eugene3.07960001  2  AT3G59220   ATPIRIN1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  63  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31849P222941  eugene3.08150004  124  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  67  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31901P223304  eugene3.09060003  41  AT4G32650   ATKC1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  31  AT4G08900   arginase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31909P223360  eugene3.09070009  1  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31924P223467  eugene3.09330001  22  AT1G02790   PGA4 (POLYGALACTURONASE 4); polygalacturonase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54180P379253  eugene3.10110001  5     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  40  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  23  AT1G66370   MYB113 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42875P300121  eugene3.104020001  12     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32006P224039  eugene3.104060001  105  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32034P224234  eugene3.10580001  76  AT1G05800   lipase class 3 family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32038P224262  eugene3.105810001  46  AT3G63010   GID1B 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32043P224301  eugene3.106120002  7  AT1G20480   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32051P224355  eugene3.106630001  3  AT5G67570   EMB1408 (EMBRYO DEFECTIVE 1408) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32054P224372  eugene3.106950001  74  AT4G13992   similar to DC1 domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16015.1); similar to DC1 domain‐containing protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65623.1); contains InterPro domain Protein kinase C 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32058P224405  eugene3.107600001  22  AT4G34200   EDA9 (embryo sac development arrest 9); NAD binding / amino acid binding / binding / catalytic/ cofactor binding / oxidoreductase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32079P224552  eugene3.108950001  64  AT3G47580   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32090P224630  eugene3.109560001  60  AT1G64820   MATE efflux family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32094P224653  eugene3.109880001  2  AT3G10370   glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32105P224732  eugene3.110740002  71  AT2G30390   ferrochelatase II 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32113P224790  eugene3.111190001  57  AT1G16760   protein kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32124P224867  eugene3.111910001  26  AT3G51980   binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32136P224951  eugene3.113020001  86  AT5G19530   ACL5 (ACAULIS 5) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32144P225005  eugene3.113590001  29  AT5G10720   AHK5 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32146P225021  eugene3.113970001  51     



XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32208P225454  eugene3.11910001  25  AT5G40340   PWWP domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32241P225687  eugene3.121960002  1  AT1G15410   aspartate‐glutamate racemase family 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32246P225722  eugene3.122180001  22  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32261P225827  eugene3.12340005  3  AT1G62940   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32304P226124  eugene3.126890001  56  AT1G26680   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32311P226175  eugene3.127610001  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  4  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32319P226233  eugene3.12840002  126  AT4G25120   UvrD/REP helicase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32363P226541  eugene3.13120005  62  AT5G67360   ARA12; subtilase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  8  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32376P226631  eugene3.132190001  13  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32406P226838  eugene3.13420003  60  AT5G39890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G15120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14912.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1637 (InterPro:IPR012864) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32407P226847  eugene3.13420004  45  AT1G10900   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32419P226933  eugene3.13450005  2  AT1G07380   ceramidase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32422P226950  eugene3.134660001  53  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32436P227046  eugene3.135970001  72  AT1G06130   GLX2‐4 (GLYOXALASE 2‐4); hydroxyacylglutathione hydrolase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32457P227198  eugene3.13770003  5  AT3G54660   ATGR2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32464P227245  eugene3.138310002  19  AT5G39670   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32469P227282  eugene3.138830001  60  AT1G51340   MATE efflux family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32492P227440  eugene3.140890002  53  AT3G45300   IVD 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  42  AT2G47920   kinase interacting family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  51  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32502P227514  eugene3.141980001  80  AT2G22910   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein / amino acid kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32504P227527  eugene3.142130001  82  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  83  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32529P227702  eugene3.144350001  13  AT4G12720   GFG1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32530P227710  eugene3.144360001  71  AT4G12610   ATRAP74 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  73  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  60  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32578P228046  eugene3.147060002  68  AT5G28050   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32604P228227  eugene3.149420001  4  AT4G17550   transporter‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32630P228410  eugene3.151650001  26  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  77  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32671P228697  eugene3.155140002  75  AT1G75210   5' nucleotidase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32674P228717  eugene3.155680002  53  AT5G07790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G61300.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  15  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  79  AT5G38560   protein kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32711P228974  eugene3.158310001  28  AT4G29920   heat shock protein‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32719P229032  eugene3.158730001  43  ATCG01060   Encodes the PsaC subunit of photosystem I. 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32742P229191  eugene3.159940001  2  AT1G66340   ETR 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32743P229199  eugene3.160090001  88  AT4G36530   hydrolase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  56  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  12  AT3G06860   MFP2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  89     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32792P229542  eugene3.164420001  22  AT2G20960   pEARLI4 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32799P229592  eugene3.165660001  67  AT1G43560   ATY2 (Arabidopsis thioredoxin y2); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  5  AT5G64120   peroxidase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32834P229838  eugene3.169110001  33  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32848P229935  eugene3.169660001  51  AT2G05990   MOD1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32854P229976  eugene3.16980005  87  AT3G26935   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  61  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32912P230378  eugene3.176920002  118  AT5G24490   30S ribosomal protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32927P230488  eugene3.178100001  14  AT5G26830   threonyl‐tRNA synthetase / threonine‐‐tRNA ligase (THRRS) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42944P300605  eugene3.17970002  36     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32953P230671  eugene3.180650001  16  AT1G47271   similar to CBS domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61145.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  2  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  33  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33012P231081  eugene3.186010001  1  AT5G01540   lectin protein kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33020P231140  eugene3.186740001  9  AT5G15140   aldose 1‐epimerase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33021P231147  eugene3.186810001  143  AT2G22530   transferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  18  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  22  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33046P231321  eugene3.189210001  21  AT3G28700   similar to Os01g0588800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043438.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14897.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF185 (InterPro:IPR003788) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33054P231376  eugene3.190190001  57  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33079P231550  eugene3.19380002  20  AT3G10960   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33081P231561  eugene3.19380004  27  AT5G62940   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33082P231570  eugene3.194000001  45  AT3G61170   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33083P231579  eugene3.194040001  7  AT1G11650   ATRBP45B; RNA binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  65     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33106P231742  eugene3.196330001  40  AT5G56900   CwfJ‐like family protein / zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33108P231752  eugene3.196570001  1  AT1G18620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G74160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49165.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33113P231788  eugene3.197020001  86  AT1G64620   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  25  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33145P232012  eugene3.200110001  16  AT5G20930   TSL (TOUSLED); kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33151P232057  eugene3.200800001  99     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  59  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33170P232184  eugene3.203420001  26  AT3G04460   ATPEX12 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33239P232673  eugene3.20980002  34  AT1G04690   KAB1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33240P232678  eugene3.20980003  1  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33247P232727  eugene3.210420001  14  AT5G61380   PRR1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33260P232816  eugene3.212200001  71  AT3G25270   nucleic acid binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33262P232831  eugene3.212280001  24  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33280P232958  eugene3.214150001  40  AT5G64410   ATOPT4 (oligopeptide transporter 4); oligopeptide transporter 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33302P233111  eugene3.217880001  2  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33304P233127  eugene3.218240001  54  AT2G20550   DNAJ chaperone C‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33306P233140  eugene3.218740001  68     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  47  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33331P233317  eugene3.22210003  127  AT3G22200   POP2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  48  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); contains domain 
SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33341P233385  eugene3.22330001  60  AT3G48560   AHAS 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33349P233443  eugene3.22610001  65  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33358P233505  eugene3.22700003  15  AT3G57460   catalytic/ metal ion binding / metalloendopeptidase/ zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33359P233511  eugene3.22700004  34  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33362P233533  eugene3.22770002  5  AT1G76300   SMD3 (SNRNP CORE PROTEIN SMD3) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33374P233617  eugene3.23140002  7  AT3G13900   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33383P233678  eugene3.23440001  23  AT1G79870   oxidoreductase family protein 



XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33389P233723  eugene3.23570001  1  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33393P233748  eugene3.23650001  39  AT4G33470   HDA14 (histone deacetylase 14); histone deacetylase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33407P233847  eugene3.23880001  38  AT5G17010   sugar transporter family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33424P233966  eugene3.24320002  35  AT5G54830   DOMON domain‐containing protein / dopamine beta‐monooxygenase N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  4  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  10  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33435P234045  eugene3.24730001  63  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33443P234098  eugene3.24850001  28  AT5G08030   glycerophosphoryl diester phosphodiesterase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33452P234164  eugene3.25200001  20  AT1G01090   PDH‐E1 ALPHA (PYRUVATE DEHYDROGENASE E1 ALPHA); pyruvate dehydrogenase (acetyl‐transferring) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33457P234197  eugene3.25270003  43  AT4G28300   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33470P234288  eugene3.25720001  52  AT2G38170   RCI4 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33480P234359  eugene3.26180003  20  AT5G44230   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33491P234435  eugene3.26530004  31  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54708P382943  eugene3.26830001  42     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33509P234562  eugene3.26900001  26  AT3G60030   SPL12 (SQUAMOSA PROMOTER‐BINDING PROTEIN‐LIKE 12); transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33510P234569  eugene3.26900002  13  AT3G58810   MTP3 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  79  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  43  AT1G64600   copper ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54720P383030  eugene3.27100001  13     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  24  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33527P234684  eugene3.27160001  38  AT1G26340   B5 #6 (cytochrome b5 family protein #6); heme binding / transition metal ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33529P234700  eugene3.27180002  73  AT4G28510   ATPHB1 (PROHIBITIN 1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  59  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33542P234793  eugene3.27510001  2  AT1G10522   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40945.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33543P234801  eugene3.27510002  13  AT5G59240   40S ribosomal protein S8 (RPS8B) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33545P234812  eugene3.27550001  14  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  41  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33556P234888  eugene3.27710002  1     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33558P234901  eugene3.27720002  1  AT3G47570   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  40  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  13  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33573P235011  eugene3.27940001  41  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33574P235015  eugene3.28000001  30  AT1G52160   metallo‐beta‐lactamase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33578P235043  eugene3.28050002  67  AT1G64170   ATCHX16 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33580P235057  eugene3.28070001  100  AT5G61070   HDA18 (histone deacetylase 18); histone deacetylase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33581P235065  eugene3.28070002  39  AT3G44690   unknown protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33605P235235  eugene3.28390003  63  AT2G31990   exostosin family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33607P235247  eugene3.28400002  38  AT2G33800   ribosomal protein S5 family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33611P235271  eugene3.28570001  5  AT2G31335   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06137.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33612P235281  eugene3.28570002  89  AT1G79730   ELF7 (EARLY FLOWERING 7) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33622P235354  eugene3.28660003  13  AT3G47910   nucleic acid binding / ubiquitin thiolesterase/ zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33626P235382  eugene3.28720002  1  AT1G52980   GTP‐binding family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54745P383207  eugene3.28790001  115     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33630P235409  eugene3.28830002  42  AT1G49490   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33636P235451  eugene3.28950003  23  AT5G08490   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33640P235477  eugene3.29020001  54  AT5G27600   LACS7 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 7) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33671P235697  eugene3.29490001  70  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33673P235709  eugene3.29500001  59  AT2G31170   tRNA synthetase class I (C) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33674P235718  eugene3.29520001  10  AT1G74020   SS2 (STRICTOSIDINE SYNTHASE 2); strictosidine synthase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33675P235724  eugene3.29520002  98  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  34  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54760P383308  eugene3.29840002  48     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  24  AT2G22470   AGP2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33697P235879  eugene3.29970003  4  AT2G15690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33700P235900  eugene3.29990001  57  AT1G14185   glucose‐methanol‐choline (GMC) oxidoreductase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  45  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33718P236022  eugene3.30160002  94  AT2G23390   similar to hypothetical protein OsI_015489 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94256.1); similar to Os04g0442200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052881.1); contains InterPro domain Acyl‐CoA N‐acyltransferase 
(InterPro:IPR016181); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF482 (InterPro:IPR007434) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  30  AT5G24020   ATMIND1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33721P236043  eugene3.30200001  21  AT2G35620   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  6  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33730P236110  eugene3.30340001  37  AT2G25450   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33752P236264  eugene3.30850001  2  AT1G49380   cytochrome c biogenesis protein family 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33755P236279  eugene3.30870001  7  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33758P236300  eugene3.30950002  63  AT4G28570   alcohol oxidase‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33776P236430  eugene3.31170001  51  AT3G10800   BZIP28; DNA binding / transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33777P236439  eugene3.31170002  54  AT4G28270   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  12  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33807P236649  eugene3.31660002  127  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  58  AT5G47560   ATSDAT 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33826P236782  eugene3.31920001  6  AT1G66570   ATSUC7 (SUCROSE‐PROTON SYMPORTER 7); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  115  AT1G20360   F‐box protein‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  68  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33840P236878  eugene3.32130001  14  AT1G70900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.2); similar to hypothetical protein 
[Vitis vinifera] (GB:CAN77015.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33848P236932  eugene3.32280001  86  AT2G07240   cysteine‐type peptidase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33859P237013  eugene3.32350001  62  AT1G77500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61884.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33864P237047  eugene3.32370003  81  AT5G54280   ATMYOS1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  44  AT2G02450   ANAC035 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33868P237070  eugene3.32400003  7  AT1G60960   IRT3 (Iron regulated transporter 3); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33873P237111  eugene3.32490001  22  AT1G77030   glycine‐rich protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33884P237185  eugene3.32560001  140  AT2G17845   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33886P237201  eugene3.32590001  6  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  51  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain Development and 
cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33888P237216  eugene3.32600001  82  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  96  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33898P237282  eugene3.32760002  20  AT4G33650   ADL2 (ARABIDOPSIS DYNAMIN‐LIKE 2); GTP binding / GTPase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33913P237391  eugene3.32970003  60  AT3G46100   ATHRS1 (HISTIDYL‐TRNA SYNTHETASE 1); histidine‐tRNA ligase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  57     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33931P237515  eugene3.33230001  8  AT3G55850   LAF3 ISF2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33943P237599  eugene3.33370002  5  AT3G02690   integral membrane family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33953P237670  eugene3.33520003  1  AT5G67160   transferase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33957P237697  eugene3.33550001  23  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33962P237734  eugene3.33600001  7     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33963P237737  eugene3.33610001  98  AT2G26930   ISPE 



XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33964P237744  eugene3.33610002  6  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33979P237849  eugene3.33900001  45  AT1G60140   ATTPS10 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33982P237872  eugene3.33910002  28  AT5G50300   xanthine/uracil/vitamin C permease family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34001P238007  eugene3.34300002  53  AT1G09800   tRNA pseudouridine synthase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34013P238090  eugene3.34680001  44  AT1G04870   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  95  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34034P238232  eugene3.35720001  29  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34069P238479  eugene3.37990001  60  AT1G02730   ATCSLD5 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42996P300969  eugene3.38680001  6     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34153P239071  eugene3.45310001  33  AT5G53940   yippee family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54999P384984  eugene3.47200001  5     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34216P239512  eugene3.51620001  2  AT3G45780   JK224 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34217P239518  eugene3.51620002  7     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  38  AT3G09560   lipin family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34288P240015  eugene3.57960001  78  AT2G01110   PGA2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34291P240035  eugene3.58060001  55  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34298P240086  eugene3.58790002  1  AT2G25180   ARR12 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 12); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  35  AT5G53400   nuclear movement family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34308P240155  eugene3.60030001  137  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  104  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34379P240653  eugene3.67000001  17     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34390P240730  eugene3.67720001  25  AT4G25960   PGP2 (P‐GLYCOPROTEIN 2); ATPase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34399P240792  eugene3.68600002  18  AT5G13800   hydrolase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  108  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34413P240891  eugene3.70940001  22  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34417P240915  eugene3.71640001  68  AT4G36520   trichohyalin‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34482P241372  eugene3.79220002  58  AT5G53850   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34494P241457  eugene3.80650001  10     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34495P241464  eugene3.80650002  10  AT1G07260   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34498P241485  eugene3.80970001  43  AT1G21440   mutase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  58  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34562P241931  eugene3.89250001  78  AT5G58070   lipocalin 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34575P242020  eugene3.90530001  42  AT3G09720   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53934P377531  fgenesh1_pg.C_LG_I001205  5     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53812P376672  fgenesh1_pg.C_LG_I002681  22     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53806P376635  fgenesh1_pg.C_LG_I002769  11     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53423P373950  fgenesh1_pg.C_LG_IV000077 2     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53332P373314  fgenesh1_pg.C_LG_IV001068 2     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52835P369832  fgenesh1_pg.C_LG_IX000802 22     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53266P372849  fgenesh1_pg.C_LG_V000557 5     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53140P371971  fgenesh1_pg.C_LG_VI000345 51     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53055P371377  fgenesh1_pg.C_LG_VI001932 70     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  43     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52926P370470  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000981  7     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52768P369368  fgenesh1_pg.C_LG_X000141  12     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52745P369207  fgenesh1_pg.C_LG_X000234  46     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52618P368313  fgenesh1_pg.C_LG_XI000461 33     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  11     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52173P365202  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001267  72     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51726P362071  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000064  17     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51683P361774  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000459  18     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52008P364047  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000694  35     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51977P363828  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000846  25     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51896P363262  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000206  9     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51890P363222  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000214  6     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51821P362738  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000095  15     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51763P362332  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000570  7     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54220P379529  fgenesh1_pg.C_scaffold_1086000002  24     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55332P387317  fgenesh1_pg.C_scaffold_13585000001  38     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51170P358179  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000039  35     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54405P380827  fgenesh1_pg.C_scaffold_1626000002  1     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  15     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54518P381615  fgenesh1_pg.C_scaffold_196000028  19     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50867P356058  fgenesh1_pg.C_scaffold_205000010  5     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54634P382429  fgenesh1_pg.C_scaffold_228000013  24     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50536P353744  fgenesh1_pg.C_scaffold_2767000002  14     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51614P361285  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000009  1     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55545P388808  fgenesh1_pg.C_scaffold_3714000001  2     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  9     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51558P360896  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000085  37     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55638P389455  fgenesh1_pg.C_scaffold_6253000001  12     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55647P389517  fgenesh1_pg.C_scaffold_6685000002  1     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51500P360492  fgenesh1_pg.C_scaffold_70000170  2     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51495P360452  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000008  1     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55197P386370  fgenesh1_pg.C_scaffold_780000003  95     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55470P388278  fgenesh1_pg.C_scaffold_877000001  20     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55252P386756  fgenesh1_pg.C_scaffold_880000003  1     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  147     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12219P085530  fgenesh4_kg.C_LG_IV000054 4  AT1G79010   NADH‐ubiquinone oxidoreductase 23 kDa subunit 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  5  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12246P085720  fgenesh4_pg.C_LG_I000090  6  AT3G58060   cation efflux family protein / metal tolerance protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12248P085733  fgenesh4_pg.C_LG_I000098  36  AT1G59750   ARF1 (AUXIN RESPONSE FACTOR 1); transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12258P085800  fgenesh4_pg.C_LG_I000139  70  AT5G06640   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12343P086397  fgenesh4_pg.C_LG_I000639  45  AT5G50060   invertase/pectin methylesterase inhibitor family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12414P086896  fgenesh4_pg.C_LG_I001053  79  AT1G72570   DNA binding / transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43120P301837  fgenesh4_pg.C_LG_I001302  14     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12627P088386  fgenesh4_pg.C_LG_I002333  81  AT5G55690   MADS‐box protein (AGL47) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43162P302132  fgenesh4_pg.C_LG_I002393  3  AT5G13200   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43169P302179  fgenesh4_pg.C_LG_I002502  2     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43193P302346  fgenesh4_pg.C_LG_I003004  3  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12757P089298  fgenesh4_pg.C_LG_I003040  5  AT5G03060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.2) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12828P089791  fgenesh4_pg.C_LG_II000113  41  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  1  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12887P090206  fgenesh4_pg.C_LG_II000418  5  AT3G54650   F‐box family protein (FBL17) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12904P090324  fgenesh4_pg.C_LG_II000497  36  AT3G63200   PLA IIIB 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12967P090768  fgenesh4_pg.C_LG_II000838  19  AT3G56850   AREB3 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13015P091104  fgenesh4_pg.C_LG_II001099  6  AT3G19570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G49890.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61461.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF566 (InterPro:IPR007573) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13044P091308  fgenesh4_pg.C_LG_II001252  6  AT2G44830   protein kinase 



XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13048P091332  fgenesh4_pg.C_LG_II001303  31  AT1G27360   squamosa promoter‐binding protein‐like 11 (SPL11) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13062P091429  fgenesh4_pg.C_LG_II001400  61  AT2G45680   TCP family transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13074P091512  fgenesh4_pg.C_LG_II001466  2  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13124P091867  fgenesh4_pg.C_LG_II001790  33  AT3G62650   binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13142P091989  fgenesh4_pg.C_LG_II001862  32  AT5G24380   YSL2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  46  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  31  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13297P093073  fgenesh4_pg.C_LG_III000122 1  AT1G80000   similar to glycine‐rich protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G15280.2); similar to Os01g0595100 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043467.1); similar to glycine‐rich protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:BAD52900.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13448P094134  fgenesh4_pg.C_LG_III000885 16  AT3G19780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33780.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15395.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF179 (InterPro:IPR003774); contains InterPro 
domain Thioredoxin‐like fold (InterPro:IPR012336); contains InterPro domain Thioredoxin fold (InterPro:IPR012335) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13518P094626  fgenesh4_pg.C_LG_III001277 13  AT1G65010   hydrogen ion transmembrane transporter/ protein binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13560P094918  fgenesh4_pg.C_LG_III001539 4  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13636P095446  fgenesh4_pg.C_LG_IV000042 80  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43386P303701  fgenesh4_pg.C_LG_IV000154 2     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13803P096618  fgenesh4_pg.C_LG_IV001025 76  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43454P304173  fgenesh4_pg.C_LG_IV001215 7     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13912P097380  fgenesh4_pg.C_LG_IX000169 6  AT5G67420   LBD37 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 37) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13918P097422  fgenesh4_pg.C_LG_IX000220 1  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13946P097620  fgenesh4_pg.C_LG_IX000422 94  AT3G46590   TRFL1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13960P097717  fgenesh4_pg.C_LG_IX000514 2  AT4G13750   ATP binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14009P098059  fgenesh4_pg.C_LG_IX000812 78  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14017P098115  fgenesh4_pg.C_LG_IX000847 1  AT3G14750   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G67170.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63248.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14025P098169  fgenesh4_pg.C_LG_IX000889 49  AT5G12360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14190.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16841.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14067P098467  fgenesh4_pg.C_LG_IX001206 1  AT3G53820   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14068P098473  fgenesh4_pg.C_LG_IX001210 59  AT1G07476   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G07473.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14107P098743  fgenesh4_pg.C_LG_IX001455 4  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14165P099152  fgenesh4_pg.C_LG_V000268 40  AT1G61170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11120.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14288P100012  fgenesh4_pg.C_LG_V000972 52  AT3G05270   similar to myosin heavy chain‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77580.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71653.1); contains InterPro domain Prefoldin (InterPro:IPR009053); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF869 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14355P100482  fgenesh4_pg.C_LG_V001609 1  AT1G53470   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14371P100594  fgenesh4_pg.C_LG_V001708 7  AT4G11170   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14384P100683  fgenesh4_pg.C_LG_VI000076 33  AT4G01985   contains InterPro domain Eggshell protein (InterPro:IPR002952) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14439P101069  fgenesh4_pg.C_LG_VI000307 8  AT2G41200   similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC147961g27v2 [Medicago truncatula] (GB:ABD28332.2); contains domain EF‐hand (SSF47473) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14471P101292  fgenesh4_pg.C_LG_VI000457 6  AT3G57630   exostosin family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14508P101555  fgenesh4_pg.C_LG_VI000654 19  AT3G09430   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15639.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14712P102982  fgenesh4_pg.C_LG_VI001751 31  AT5G41840   F‐box family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14733P103125  fgenesh4_pg.C_LG_VI001882 3  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43570P304988  fgenesh4_pg.C_LG_VII000031  1  AT3G59850   polygalacturonase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14896P104272  fgenesh4_pg.C_LG_VII000940  27  AT5G66900   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14910P104366  fgenesh4_pg.C_LG_VII000987  5  AT4G37210   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14919P104430  fgenesh4_pg.C_LG_VII001050  42  AT2G18500   OFP7 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14949P104643  fgenesh4_pg.C_LG_VII001281  21  AT3G55100   ABC transporter family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15046P105319  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000457  1  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15139P105972  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000967  6  AT5G49320   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44872.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1218 (InterPro:IPR009606) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15162P106129  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001079  8  AT5G51530   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15207P106444  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001296  49  AT4G21215   unknown protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15217P106517  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001360  2  AT1G31690   copper ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15299P107087  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001853  11     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15490P108427  fgenesh4_pg.C_LG_X001111  2  AT5G11730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25970.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70606.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF266 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15543P108801  fgenesh4_pg.C_LG_X001355  12  AT3G06520   agenet domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15547P108828  fgenesh4_pg.C_LG_X001398  13  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15667P109663  fgenesh4_pg.C_LG_X002263  3  AT3G52490   heat shock protein‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15677P109738  fgenesh4_pg.C_LG_X002318  2  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15689P109818  fgenesh4_pg.C_LG_XI000024 2  AT4G21920   unknown protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15727P110086  fgenesh4_pg.C_LG_XI000214 3  AT3G17640   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43730P306109  fgenesh4_pg.C_LG_XI000249 2  AT4G23180   CRK10 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15851P110951  fgenesh4_pg.C_LG_XI001289 5  AT4G31230   protein kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  48  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 (PTHR21726) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43849P306942  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000117  9     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16135P112940  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000032  67  AT4G24026   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10810.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94041.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16226P113579  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000643  85  AT2G47480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62640.1); similar to hypothetical protein OsI_010903 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY89670.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16299P114088  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001408  10  AT5G13480   FY 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43924P307468  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001477  10     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16408P114853  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000854  54  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16415P114904  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000928  2  AT1G31280   AGO2 (ARGONAUTE 2); nucleic acid binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16511P115572  fgenesh4_pg.C_LG_XV000590  14  AT5G26950   AGL93; transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44039P308267  fgenesh4_pg.C_LG_XV000920  12     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16633P116427  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000255  2  AT1G28110   SCPL45; serine carboxypeptidase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16710P116964  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000928  19  AT3G53820   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16727P117084  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001056  2  AT1G60720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33710.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16826P117779  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000498  15  AT3G02150   TFPD 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44132P308923  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000201  15     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16868P118072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000290  12  AT5G11550   binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16896P118272  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000515  18  AT3G61010   glycosyl hydrolase family protein 85 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44152P309064  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000706  6     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16926P118481  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000708  3  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16969P118781  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001008  1  AT1G19250   FMO1 (FLAVIN‐DEPENDENT MONOOXYGENASE 1); monooxygenase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34658P242605  fgenesh4_pg.C_scaffold_10185000001  52  AT1G19580   GAMMA CA1 (GAMMA CARBONIC ANHYDRASE 1); carbonate dehydratase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  81  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44186P309300  fgenesh4_pg.C_scaffold_1026000002  37     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  69  AT1G06760   histone H1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44198P309380  fgenesh4_pg.C_scaffold_1043000004  76     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34693P242850  fgenesh4_pg.C_scaffold_10686000001  38  AT5G64840   ATGCN5 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 5) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44220P309534  fgenesh4_pg.C_scaffold_10858000001  5     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  27     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34766P243361  fgenesh4_pg.C_scaffold_11404000001  1  AT4G23900   nucleoside diphosphate kinase 4 (NDK4) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44249P309742  fgenesh4_pg.C_scaffold_1144000001  17     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34786P243502  fgenesh4_pg.C_scaffold_11687000001  6  AT1G70940   PIN3 (PIN‐FORMED 3); auxin:hydrogen symporter/ transporter 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44268P309871  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000013  7     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34807P243649  fgenesh4_pg.C_scaffold_11763000001  99  AT1G72010   TCP family transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34828P243794  fgenesh4_pg.C_scaffold_11849000001  36  AT3G44600   CYP71 (CYCLOPHILIN71); chromatin binding / histone binding / peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44291P310037  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000015  5     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  73  AT3G22200   POP2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  101  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34909P244361  fgenesh4_pg.C_scaffold_1221000001  26  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34938P244564  fgenesh4_pg.C_scaffold_12414000001  16  AT4G03280   PETC 



XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34941P244587  fgenesh4_pg.C_scaffold_12472000001  35  AT2G43120   pirin 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34944P244604  fgenesh4_pg.C_scaffold_12495000001  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34945P244611  fgenesh4_pg.C_scaffold_1250000003  22  AT4G15940   fumarylacetoacetate hydrolase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44370P310590  fgenesh4_pg.C_scaffold_129000018  17     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35008P245051  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000015  38  AT3G19840   FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35009P245058  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000029  24  AT2G26520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G57500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81423.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44381P310663  fgenesh4_pg.C_scaffold_1305000002  5     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  16  AT3G48000   ALDH2B4 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35029P245202  fgenesh4_pg.C_scaffold_13090000001  14  AT5G38510   rhomboid family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35036P245246  fgenesh4_pg.C_scaffold_131000042  12  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35062P245429  fgenesh4_pg.C_scaffold_13212000001  33  AT1G51780   ILL5 (IAA‐leucine resistant (ILR)‐like gene 5); metallopeptidase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35157P246097  fgenesh4_pg.C_scaffold_13964000001  49  AT4G29020   glycine‐rich protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35201P246406  fgenesh4_pg.C_scaffold_14289000001  43  AT5G44680   methyladenine glycosylase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44483P311379  fgenesh4_pg.C_scaffold_14360000001  7     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35214P246495  fgenesh4_pg.C_scaffold_14489000001  80  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35239P246669  fgenesh4_pg.C_scaffold_14634000001  62  AT1G76965   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35275P246925  fgenesh4_pg.C_scaffold_14872000001  13  AT2G41260   M17 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35293P247050  fgenesh4_pg.C_scaffold_15037000001  4  AT1G60230   radical SAM domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35294P247058  fgenesh4_pg.C_scaffold_15051000002  45  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35298P247086  fgenesh4_pg.C_scaffold_1509000001  41  AT3G21230   4CL5 (4‐COUMARATE:COA LIGASE 5); 4‐coumarate‐CoA ligase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35304P247128  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000005  1  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35314P247197  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000078  13  AT5G20260   exostosin family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35319P247232  fgenesh4_pg.C_scaffold_15256000001  29  AT5G43280   ATDCI1 (DELTA(3 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35321P247245  fgenesh4_pg.C_scaffold_15294000001  8  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35336P247352  fgenesh4_pg.C_scaffold_15390000001  22  AT1G16610   SR45 (arginine/serine‐rich 45); RNA binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  2  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35394P247752  fgenesh4_pg.C_scaffold_157000040  5  AT5G52280   protein transport protein‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35414P247897  fgenesh4_pg.C_scaffold_15857000001  1  AT5G48840   PANC (Arabidopsis homolog of bacterial panC); pantoate‐beta‐alanine ligase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35428P247994  fgenesh4_pg.C_scaffold_160000018  29  AT2G37000   TCP family transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35448P248134  fgenesh4_pg.C_scaffold_16147000001  9  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35463P248241  fgenesh4_pg.C_scaffold_16242000001  27  AT1G69550   disease resistance protein (TIR‐NBS class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35477P248335  fgenesh4_pg.C_scaffold_16314000001  3  AT1G27770   ACA1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35481P248367  fgenesh4_pg.C_scaffold_16383000001  6  AT5G33280   chloride channel‐like (CLC) protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35502P248509  fgenesh4_pg.C_scaffold_16446000001  2  AT2G35510   SRO1 (SIMILAR TO RCD ONE 1); NAD+ ADP‐ribosyltransferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  44  AT1G49540   nucleotide binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  3     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35566P248962  fgenesh4_pg.C_scaffold_16844000001  133  AT4G36910   LEJ2 (LOSS OF THE TIMING OF ET AND JA BIOSYNTHESIS 2) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  33  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  26     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35609P249263  fgenesh4_pg.C_scaffold_17190000001  2  AT3G01310   acid phosphatase/ oxidoreductase/ transition metal ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35619P249333  fgenesh4_pg.C_scaffold_17250000001  51  AT5G54650   Fh5 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35622P249350  fgenesh4_pg.C_scaffold_17272000001  18  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35623P249355  fgenesh4_pg.C_scaffold_1729000001  1  AT3G16370   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35668P249676  fgenesh4_pg.C_scaffold_178000033  27  AT2G32780   ubiquitin‐specific protease 1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35672P249703  fgenesh4_pg.C_scaffold_17839000001  59  AT2G17510   EMB2763 (EMBRYO DEFECTIVE 2763); RNA binding / ribonuclease 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  67  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35736P250148  fgenesh4_pg.C_scaffold_18364000001  41  AT5G39220   hydrolase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35788P250516  fgenesh4_pg.C_scaffold_18825000001  71  AT1G05205   similar to hypothetical protein OsJ_021517 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ38034.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD45491.1); similar to hypothetical protein OsI_023333 
[Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ02101.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35798P250581  fgenesh4_pg.C_scaffold_18930000001  19  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35820P250737  fgenesh4_pg.C_scaffold_19124000001  10  AT1G31670   copper amine oxidase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35823P250760  fgenesh4_pg.C_scaffold_19198000001  44  AT4G19200   proline‐rich family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35824P250767  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000010  9  AT5G60100   APRR3 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35838P250864  fgenesh4_pg.C_scaffold_19263000001  3  AT2G41350   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G21980.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69456.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35843P250901  fgenesh4_pg.C_scaffold_19291000001  4  AT1G62500   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35855P250985  fgenesh4_pg.C_scaffold_19342000001  44  AT4G00630   KEA2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35868P251076  fgenesh4_pg.C_scaffold_19457000001  44  AT1G78970   LUP1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35869P251080  fgenesh4_pg.C_scaffold_19467000001  26  AT4G14290   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G23540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71078.1); contains InterPro domain Alpha/beta hydrolase fold‐1 (InterPro:IPR000073) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35894P251255  fgenesh4_pg.C_scaffold_19693000001  35  AT4G33240   similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14270.1); similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G71010.1); similar to 
hypothetical protein OsJ_026421 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ42938.1); similar to 1‐phosphatidylinositol‐3‐phosphate 5‐kinase‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD08735.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65175.1); contains InterPro domain Zinc finger 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35901P251306  fgenesh4_pg.C_scaffold_19747000001  79  AT5G23880   CPSF100 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  26  AT5G25820   exostosin family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  73  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35922P251450  fgenesh4_pg.C_scaffold_19934000001  10  AT4G15010   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35939P251573  fgenesh4_pg.C_scaffold_20049000001  18  AT3G24495   MSH7 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35968P251776  fgenesh4_pg.C_scaffold_20235000001  54  AT5G54810   TRP2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35991P251935  fgenesh4_pg.C_scaffold_20467000001  25     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  126  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36042P252294  fgenesh4_pg.C_scaffold_20971000001  65  AT4G34520   FAE1 (FATTY ACID ELONGATION1); acyltransferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36075P252524  fgenesh4_pg.C_scaffold_21276000001  2  AT1G23330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10740.1); similar to Os05g0408300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055523.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42648.1); 
contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36078P252544  fgenesh4_pg.C_scaffold_21313000001  19     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36081P252566  fgenesh4_pg.C_scaffold_21355000001  89  AT3G10350   anion‐transporting ATPase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36083P252577  fgenesh4_pg.C_scaffold_21385000001  31  AT1G55550   microtubule motor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36095P252662  fgenesh4_pg.C_scaffold_21470000001  15  AT3G03490   PEX19‐1 (PEROXIN 19‐1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36110P252765  fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018  1  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36114P252792  fgenesh4_pg.C_scaffold_21628000001  50  AT5G24060   similar to binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G49140.1); similar to hypothetical protein OsJ_032866 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ18657.1); contains domain PENTATRICOPEPTIDE REPEAT‐CONTAINING PROTEIN 
(PTHR10483); contains domain SELENIUM‐BINDING PROTEIN (PTHR10483:SF4) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  52  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36136P252950  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000003  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36149P253040  fgenesh4_pg.C_scaffold_21884000001  111  AT1G52000   jacalin lectin family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  36  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36161P253123  fgenesh4_pg.C_scaffold_2195000001  42  AT1G75660   XRN3 (5'‐3' exoribonuclease 3); 5'‐3' exoribonuclease 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36164P253148  fgenesh4_pg.C_scaffold_21988000001  32  AT2G33420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25800.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04470.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71451.1); similar to hypothetical protein LOC_Os03g04560 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF93881.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63332.1); contains InterPro domain Munc13 homology 2 (InterPro:IPR014772); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF810 (InterPro:IPR008528); contains InterPro domain Munc13 homology 1 (InterPro:IPR014770) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36178P253243  fgenesh4_pg.C_scaffold_22050000001  73  AT3G05160   sugar transporter 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36214P253497  fgenesh4_pg.C_scaffold_2279000002  6  AT5G12330   LRP1 (LATERAL ROOT PRIMORDIUM 1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  75  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36248P253735  fgenesh4_pg.C_scaffold_2432000002  1  AT4G34131   UGT73B3 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B3); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  38  AT2G39800   P5CS1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36295P254065  fgenesh4_pg.C_scaffold_2591000001  32  AT4G25450   ATNAP8 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 8) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36319P254231  fgenesh4_pg.C_scaffold_2661000002  14  AT3G63460   WD‐40 repeat family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36330P254310  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000001  17  AT3G06360   AGP27 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36349P254442  fgenesh4_pg.C_scaffold_2775000001  23  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36383P254679  fgenesh4_pg.C_scaffold_2801000001  25  AT2G16250   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36385P254694  fgenesh4_pg.C_scaffold_2810000001  43  AT1G31800   LUT5 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  1  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36420P254935  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000001  33  AT1G52950   replication protein‐related 



XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36478P255340  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000362  61  AT4G25190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G30710.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ50142.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF566 
(InterPro:IPR007573) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36513P255591  fgenesh4_pg.C_scaffold_3050000002  103  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  66  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  118  AT1G67870   glycine‐rich protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36555P255881  fgenesh4_pg.C_scaffold_319000001  1     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36574P256017  fgenesh4_pg.C_scaffold_3288000001  106  AT5G43890   SUPER1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  43  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36583P256079  fgenesh4_pg.C_scaffold_3310000001  11  AT5G26860   LON_ARA_ARA (Lon protease homolog gene); ATP binding / ATP‐dependent peptidase/ serine‐type peptidase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45242P316693  fgenesh4_pg.C_scaffold_331000001  6     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36588P256115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3324000001  66  AT2G41680   thioredoxin reductase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  14  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36609P256261  fgenesh4_pg.C_scaffold_3382000001  83  AT1G73720   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36663P256638  fgenesh4_pg.C_scaffold_3694000002  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36844P257908  fgenesh4_pg.C_scaffold_4268000001  28  AT3G12670   EMB2742 (EMBRYO DEFECTIVE 2742); CTP synthase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36853P257969  fgenesh4_pg.C_scaffold_4335000001  3  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36934P258535  fgenesh4_pg.C_scaffold_4863000001  83  AT5G45610   binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36952P258664  fgenesh4_pg.C_scaffold_5047000001  6  AT1G30650   AR411 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36987P258909  fgenesh4_pg.C_scaffold_5354000001  35  AT1G28640   GDSL‐motif lipase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  18  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  35  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37050P259348  fgenesh4_pg.C_scaffold_5773000002  12  AT3G16170   acyl‐activating enzyme 13 (AAE13) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  87  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37097P259675  fgenesh4_pg.C_scaffold_622000002  8  AT2G48030   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37155P260083  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000212  76     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37182P260273  fgenesh4_pg.C_scaffold_654000001  25  AT4G25440   ZFWD1 (zinc finger WD40 repeat protein 1); nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37186P260299  fgenesh4_pg.C_scaffold_6577000001  8  AT2G44840   EREBP 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37204P260422  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000122  2  AT3G14270   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37215P260499  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000204  15  AT4G18180   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37227P260587  fgenesh4_pg.C_scaffold_6682000001  102  AT2G28380   DRB2 (DSRNA‐BINDING PROTEIN 2); double‐stranded RNA binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  97  AT5G48600   SMC4 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37275P260922  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000132  115  AT3G05040   HST 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37315P261203  fgenesh4_pg.C_scaffold_7057000001  36  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37331P261316  fgenesh4_pg.C_scaffold_7222000001  31  AT1G24310   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66197.1); contains domain PTHR13000 (PTHR13000) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37362P261533  fgenesh4_pg.C_scaffold_7663000001  1     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37369P261580  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000042  32  AT1G18700   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37415P261903  fgenesh4_pg.C_scaffold_8173000001  8  AT3G60240   EIF4G 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37487P262407  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000148  1  AT5G45330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G26110.1); similar to hypothetical protein [Glycine max] (GB:BAB41197.1); contains domain PTHR13586 (PTHR13586) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45825P320771  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000029  36     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37570P262988  fgenesh4_pg.C_scaffold_9318000001  13  AT3G58350   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37588P263112  fgenesh4_pg.C_scaffold_9577000001  36  AT3G07330   ATCSLC6 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  76  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37595P263161  fgenesh4_pg.C_scaffold_9690000001  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45884P321188  fgenesh4_pg.C_scaffold_9702000001  6     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17071P119491  fgenesh4_pm.C_LG_I000593 7  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17144P120002  fgenesh4_pm.C_LG_II000072 16  AT3G07860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61986.1); contains domain G3DSA:3.10.20.90 (G3DSA:3.10.20.90); contains domain SSF54236 (SSF54236) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17145P120013  fgenesh4_pm.C_LG_II000094 2  AT1G27940   PGP13 (P‐GLYCOPROTEIN 13); ATPase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17184P120286  fgenesh4_pm.C_LG_II000447 2  AT1G22260   ZYP1a 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17201P120403  fgenesh4_pm.C_LG_II000668 6  AT3G60690   auxin‐responsive family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17241P120683  fgenesh4_pm.C_LG_II001143 69  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17327P121289  fgenesh4_pm.C_LG_IV000199  70  AT2G20740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23953.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17353P121469  fgenesh4_pm.C_LG_IV000478  23  AT4G39110   protein kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17400P121800  fgenesh4_pm.C_LG_IX000373  2  AT1G70210   CYCD1;1 (CYCLIN D1;1); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17532P122721  fgenesh4_pm.C_LG_VI000460  12  AT3G11820   ATSYP121 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17607P123244  fgenesh4_pm.C_LG_VII000464  3  AT4G38970   fructose‐bisphosphate aldolase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17701P123906  fgenesh4_pm.C_LG_X000042 22  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17786P124497  fgenesh4_pm.C_LG_XI000115  41  AT3G14440   STO1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45972P321804  fgenesh4_pm.C_LG_XII000415  3  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17870P125089  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000233  14  AT2G39050   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45980P321856  fgenesh4_pm.C_LG_XV000431  3  AT5G62180   ATCXE20 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 20); carboxylesterase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37711P263976  fgenesh4_pm.C_scaffold_184000008  1  AT1G17810   BETA‐TIP (BETA‐TONOPLAST INTRINSIC PROTEIN); water channel 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46001P322002  fgenesh4_pm.C_scaffold_28000121  1  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18094P126654  grail3.0001020101  7  AT2G27680   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18243P127696  grail3.0002010001  13  AT4G30960   SNRK3.14 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18247P127727  grail3.0002012102  1  AT1G77620   nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53200P372391  grail3.0002015201  12     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18250P127745  grail3.0002016001  27  AT1G77400   similar to hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21695.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18257P127795  grail3.0002024501  84  AT1G15120   ubiquinol‐cytochrome C reductase complex 7.8 kDa protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18262P127834  grail3.0002031401  1  AT1G71740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18560.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60388.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18312P128183  grail3.0002076401  12  AT1G47670   amino acid transporter family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18377P128638  grail3.0003037601  8  AT4G36920   FL1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18385P128690  grail3.0003042501  1  AT2G48130   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18404P128824  grail3.0003058501  14  AT1G18400   BEE1 (BR ENHANCED EXPRESSION 1); transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18443P129099  grail3.0003089301  3  AT4G14600   Identical to Bet1‐like protein At4g14600 [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q8VXX9;GB:O23316); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61644.1); contains InterPro 
domain Target SNARE coiled‐coil region (InterPro:IPR000727) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18469P129282  grail3.0004011501  5  AT5G06860   PGIP1 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 1); protein binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18498P129486  grail3.0005000301  31  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18613P130290  grail3.0006038101  83  AT1G68800   TCP12 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18662P130628  grail3.0007005101  4  AT5G11810   similar to Os02g0135600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001045818.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ79019.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52911P370364  grail3.0009006901  33     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  67  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19013P133088  grail3.0013006001  1  AT5G02600   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19029P133197  grail3.0013021201  2  AT2G25970   KH domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19162P134133  grail3.0016000101  60  AT3G05936   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17316.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19166P134157  grail3.0016004301  3  AT5G06420   zinc finger (CCCH‐type/C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19249P134740  grail3.0018002102  12  AT4G17720   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19285P134990  grail3.0018030801  4  AT4G23330   eukaryotic translation initiation factor‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19288P135015  grail3.0018034701  14  AT5G52830   WRKY27 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19394P135754  grail3.0020031301  1  AT1G63270   ATNAP10 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 10) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19402P135811  grail3.0021000101  7  AT1G66070   translation initiation factor‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19540P136776  grail3.0023023701  15  AT5G59030   COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane transporter 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19612P137280  grail3.0025004501  3  AT2G37740   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19633P137426  grail3.0026003001  7  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19665P137650  grail3.0026035702  1  AT4G16444   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14486.1); contains domain PTHR11615 (PTHR11615); contains domain PTHR11615:SF3 (PTHR11615:SF3) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  54  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37815P264699  grail3.0028013701  16  AT5G03120   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68657.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19746P138219  grail3.0031021401  8  AT5G54165   unknown protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19815P138702  grail3.0033016301  3  AT2G26500   cytochrome b6f complex subunit (petM) 



XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  73  AT2G45190   YAB1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20018P140123  grail3.0039020401  4  AT3G61870   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95718.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51664P361641  grail3.0048000101  7     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53749P376233  grail3.0051015201  3     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20265P141854  grail3.0053008501  1  AT3G52110   similar to hypothetical protein OsI_009975 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88742.1); similar to Os03g0174200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049125.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20330P142306  grail3.0058003801  1  AT5G16960   NADP‐dependent oxidoreductase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  1  AT2G47410   nucleotide binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  25  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro domain 
Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20618P144321  grail3.0085007701  22  AT1G64790   binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20687P144807  grail3.0093008801  8  AT1G61110   ANAC025 (Arabidopsis NAC domain containing protein 25); transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51642P361486  grail3.0094003701  2     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50132P350911  grail3.0125004401  8     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20890P146226  grail3.0139003401  1  AT5G15540   EMB2773 (EMBRYO DEFECTIVE 2773); binding / protein binding / zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38164P267148  grail3.0140005901  27  AT1G30570   protein kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46177P323233  grail3.0143000101  1     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20895P146264  grail3.0143000301  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38183P267280  grail3.0145001401  3  AT5G57030   LUT2 (LUTEIN DEFICIENT 2); lycopene epsilon cyclase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38302P268108  grail3.0216000501  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50511P353569  grail3.0218000401  5     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38318P268222  grail3.0243000601  1  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38322P268251  grail3.0250000501  1  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54051P378347  grail3.0258000701  4     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38352P268458  grail3.0331000101  3  AT4G19050   mob1/phocein family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50553P353864  grail3.0331000401  3     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38356P268490  grail3.0345000101  2  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38427P268988  grail3.0797000201  19  AT5G25950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25960.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70607.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF239 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  64  AT2G23150   NRAMP3 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38447P269129  grail3.0907000501  83  AT4G32920   glycine‐rich protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55267P386858  grail3.0920000101  2     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46237P323655  grail3.1025000101  19     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54244P379701  grail3.1147000201  2     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50676P354719  grail3.11800000101  18     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55324P387260  grail3.12238000101  7     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54298P380075  grail3.1274000101  2     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38514P269597  grail3.1330000103  7  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38516P269606  grail3.1345000101  144  AT4G29120   6‐phosphogluconate dehydrogenase NAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38527P269688  grail3.1382000201  1  AT1G21600   PTAC6 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE6) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38571P269996  grail3.16262000101  92  AT1G13560   AAPT1 (AMINOALCOHOLPHOSPHOTRANSFERASE 1); phosphatidyltransferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38572P270002  grail3.16262000201  74  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  32  AT5G13630   CHLH 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38581P270064  grail3.16813000101  4  AT1G72330   ALAAT2 (ALANINE AMINOTRANSFERASE 2); alanine transaminase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38583P270077  grail3.16884000101  38  AT5G11350   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38628P270391  grail3.20091000101  32  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38634P270434  grail3.2061000501  75  AT4G02320   pectinesterase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38645P270511  grail3.2112000101  1  AT3G23790   AMP‐binding protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  33     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38677P270738  grail3.2633000201  7  AT4G32590   ferredoxin‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38683P270780  grail3.2678000201  9  AT1G67230   LINC1 (LITTLE NUCLEI1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  92  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  67  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54742P383185  grail3.2831000201  29     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38719P271033  grail3.3125000101  88  AT1G18270   ketose‐bisphosphate aldolase class‐II family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38720P271039  grail3.3126000101  58  AT2G41700   similar to ATATH11 (ABC2 homolog 11) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38724P271068  grail3.3170000101  115  AT5G61140   DEAD box RNA helicase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38733P271129  grail3.3249000201  30  AT3G23640   HGL1 (HETEROGLYCAN GLUCOSIDASE 1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38735P271143  grail3.3265000101  3  AT5G60280   lectin protein kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38736P271151  grail3.3269000101  70  AT1G65410   ATNAP11 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  19     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  11  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  60  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38794P271555  grail3.4587000101  9  AT3G22690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50635P354436  grail3.7261000201  22     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55440P388070  grail3.7572000101  2     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38841P271887  grail3.8153000101  17  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38850P271948  grail3.8602000101  45  AT2G19870   tRNA/rRNA methyltransferase (SpoU) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38932P272524  gw1.10981.1.146  AT5G09830   BolA‐like family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38955P272679  gw1.1145.2.1  1  AT5G13190   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93196.1); contains InterPro domain LPS‐induced tumor necrosis factor alpha factor (InterPro:IPR006629) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38957P272697  gw1.11546.3.15  AT3G09870   auxin‐responsive family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38984P272884  gw1.11755.1.12  AT5G35360   CAC2 (acetyl co‐enzyme A carboxylase biotin carboxylase subunit) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39050P273348  gw1.12097.1.19  AT4G16800   enoyl‐CoA hydratase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39062P273430  gw1.121.61.1  20  AT5G57390   AIL5 (AINTEGUMENTA‐LIKE 5); DNA binding / transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39130P273909  gw1.12342.1.14  AT1G01440   extra‐large G‐protein‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46470P325286  gw1.1248.11.116     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  66  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.12     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39234P274634  gw1.12936.1.134  AT5G47040   Lon protease homolog 1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46508P325550  gw1.1296.5.1  2  ATCG00710   Encodes a 8 kD phosphoprotein that is a component of the photosystem II oxygen evolving core. Its exact molecular function has not been determined but it may play a role in mediating electron transfer between the secondary quinone acceptors 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39251P274756  gw1.130.31.1  3  AT3G18990   VRN1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46523P325655  gw1.132.11.1  8     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39313P275189  gw1.13210.1.13  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39360P275517  gw1.13401.3.13  AT1G72810   threonine synthase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39390P275728  gw1.13680.1.154  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39415P275905  gw1.13845.3.112  AT2G03890   phosphatidylinositol 3‐ and 4‐kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39461P276226  gw1.142.211.116  AT1G73280   SCPL3 (serine carboxypeptidase‐like 3); serine carboxypeptidase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39493P276448  gw1.14449.3.124  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39511P276575  gw1.14504.3.122  AT2G43360   BIO2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  36     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.1106  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39590P277125  gw1.150.181.16  AT4G37360   CYP81D2 (cytochrome P450 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39591P277136  gw1.150.197.172  AT4G37370   CYP81D8 (cytochrome P450 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39621P277345  gw1.15234.1.190  AT4G18440   adenylosuccinate lyase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39628P277396  gw1.15358.1.169  AT1G67120   midasin‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39652P277562  gw1.15570.4.149  AT1G53500   MUM4 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46757P327297  gw1.1588.8.1  42     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46768P327370  gw1.159.32.1  9  ATCG00905   RPS12C 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39694P277853  gw1.159.55.1  2  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 



XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39699P277889  gw1.15947.1.13  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39755P278285  gw1.16535.1.121  AT5G47720   acetyl‐CoA C‐acyltransferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39763P278335  gw1.166.186.14  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39770P278384  gw1.166.8.1  4  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39855P278982  gw1.1732.4.1  2  AT5G57020   NMT1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39856P278991  gw1.17338.5.18  AT5G36880   acetyl‐CoA synthetase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.1115  AT5G61410   RPE 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39937P279558  gw1.18498.2.138  AT4G33760   tRNA synthetase class II (D 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39943P279595  gw1.18512.1.19  AT2G02540   ZFHD4 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39992P279943  gw1.19311.1.173  AT1G29900   CARB (CARBAMOYL PHOSPHATE SYNTHETASE B); ATP binding / carbamoyl‐phosphate synthase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40031P280215  gw1.19905.1.192  AT1G24290   AAA‐type ATPase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40048P280330  gw1.201.30.1  93  AT5G23530   ATCXE18 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 18); carboxylesterase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40116P280811  gw1.20837.1.151  AT2G43580   chitinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40118P280826  gw1.20880.5.16  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40119P280831  gw1.20904.1.17  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40157P281099  gw1.21444.1.182  AT3G21110   PUR7 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40167P281168  gw1.216.11.1  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40168P281173  gw1.216.28.1  11  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40185P281289  gw1.218.28.1  1  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40219P281529  gw1.225.7.1  4  AT4G28890   protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40224P281568  gw1.2282.2.1  33  AT5G03555   permease 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40251P281757  gw1.2385.1.1  1  AT1G06330   copper‐binding family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40271P281893  gw1.250.14.1  2  AT1G61310   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40278P281940  gw1.252.38.1  7  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40295P282063  gw1.257.2.1  108  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47211P330475  gw1.262.7.1  19     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40323P282258  gw1.271.11.1  9  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40392P282742  gw1.28.357.1  19  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40445P283109  gw1.280.18.1  22  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40469P283280  gw1.29.190.1  3  AT1G32380   ribose‐phosphate pyrophosphokinase 2 / phosphoribosyl diphosphate synthetase 2 (PRS2) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40534P283736  gw1.2958.7.1  4  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40545P283812  gw1.3010.3.1  2  AT5G66280   GMD1 (GDP‐D‐MANNOSE 4 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40573P284006  gw1.3231.1.1  40  AT3G14790   RHM3 (RHAMNOSE BIOSYNTHESIS 3); catalytic 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40591P284134  gw1.3358.2.1  27  AT1G17860   trypsin and protease inhibitor family protein / Kunitz family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40663P284636  gw1.374.10.1  2  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47441P332081  gw1.402.1.1  6     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40911P286375  gw1.4238.2.1  11  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47551P332851  gw1.464.1.1  12     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47575P333023  gw1.494.4.1  26  AT3G16520   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41127P287883  gw1.57.98.1  1  ATCG00040   Encodes a maturase located in the trnK intron in the chloroplast genome. 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41176P288227  gw1.6306.1.1  3  AT5G66610   zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47718P334017  gw1.667.2.1  2     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41453P290170  gw1.7437.1.1  12  AT4G14450   Identical to Uncharacterized protein At4g14450 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41543P290801  gw1.8421.1.1  51  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  36  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47893P335239  gw1.8703.1.1  2     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47908P335344  gw1.88.268.1  4     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41659P291612  gw1.928.5.1  6  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47951P335646  gw1.942.4.1  9  AT3G09270   ATGSTU8 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 8); glutathione transferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21001P147004  gw1.I.1470.1  40  AT5G43210   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21013P147090  gw1.I.153.1  1  AT1G71450   AP2 domain‐containing transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21125P147872  gw1.I.2790.1  3  AT5G40660   ATP12 protein‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21206P148436  gw1.I.348.1  9  ATCG00720   Encodes the cytochrome b(6) subunit of the cytochrome b6f complex. 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21217P148515  gw1.I.3546.1  25  AT5G09430   hydrolase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21374P149617  gw1.I.5177.1  3  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21377P149634  gw1.I.5190.1  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21379P149651  gw1.I.5201.1  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21381P149667  gw1.I.5216.1  4  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48126P336872  gw1.I.5336.1  3  AT1G17180   ATGSTU25 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 25); glutathione transferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48146P337010  gw1.I.559.1  18     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  8  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48152P337057  gw1.I.5826.1  6  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21526P150676  gw1.I.6789.1  21  AT1G79700   ovule development protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21605P151235  gw1.I.7668.1  24  AT5G43250   transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21705P151932  gw1.I.8520.1  7  AT4G24000   ATCSLG2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21748P152234  gw1.I.8935.1  14  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48277P337932  gw1.II.2570.1  13     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22345P156413  gw1.II.823.1  118  AT4G00980   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48339P338361  gw1.II.956.1  6  AT1G56070   LOS1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22413P156889  gw1.III.1300.1 27  AT1G53900   GTP binding / translation initiation factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22451P157153  gw1.III.1454.1 14  AT5G44635   minichromosome maintenance family protein / MCM family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48349P338432  gw1.III.1495.1 3     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48365P338547  gw1.III.1934.1 1     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48389P338711  gw1.III.2484.1 11     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22713P158987  gw1.III.940.1  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22732P159122  gw1.IV.1054.1 12  AT2G21090   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22756P159292  gw1.IV.1376.1 10  AT5G38940   manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22780P159454  gw1.IV.1600.1 8  AT1G62050   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21232.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22790P159528  gw1.IV.1748.1 3  AT4G04870   CLS (CARDIOLIPIN SYNTHASE); cardiolipin synthase/ phosphatidyltransferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48450P339143  gw1.IV.1924.1 1     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22931P160515  gw1.IV.3363.1 108  AT2G04100   MATE efflux family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22932P160521  gw1.IV.3377.1 20  AT5G38110   SGA01 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22943P160598  gw1.IV.3487.1 5  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22959P160707  gw1.IV.3690.1 34  AT5G40990   GLIP1 (GDSL LIPASE1); carboxylesterase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48511P339566  gw1.IV.4100.1 21  ATCG01310   encodes a chloroplast ribosomal protein L2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23029P161203  gw1.IV.4500.1 9  ATCG00790   chloroplast gene encoding a ribosomal protein L16 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23035P161241  gw1.IV.4597.1 7  ATCG00730   A chloroplast gene encoding subunit IV of the cytochrome b6/f complex 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 2  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23160P162119  gw1.IX.1775.1 1  AT1G19510   myb family transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48560P339908  gw1.IX.1845.1 124  AT3G18810   protein kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23188P162313  gw1.IX.2158.1 10  AT4G34412   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47805.1); contains InterPro domain Kinase binding protein CGI‐121 (InterPro:IPR013926) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23190P162325  gw1.IX.2175.1 4  AT2G15620   ATHNIR 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23191P162332  gw1.IX.218.1  45  AT4G35270   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23372P163601  gw1.IX.3976.1 9  AT5G52390   photoassimilate‐responsive protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23404P163828  gw1.IX.4378.1 2  AT4G23490   fringe‐related protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23434P164033  gw1.IX.4681.1 9  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48637P340449  gw1.V.1125.1  3  AT2G30630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06750.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76299.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22658.1); contains domain no description (G3DSA:3.40.50.300); 
contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 



XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23556P164888  gw1.V.1425.1  11  AT1G19640   JMT (JASMONIC ACID CARBOXYL METHYLTRANSFERASE); jasmonate O‐methyltransferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23578P165046  gw1.V.1639.1  51  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23708P165956  gw1.V.2832.1  16  ATCG00120   Encodes the ATPase alpha subunit 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23886P167202  gw1.V.4691.1  45  AT4G33590   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33600.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80154.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23941P167585  gw1.V.5368.1  29  AT1G44130   nucellin protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48795P341553  gw1.V.591.1  6  AT5G48100   TT10 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23955P167680  gw1.V.654.1  3  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24109P168758  gw1.VI.1800.1 1  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24127P168886  gw1.VI.1864.1 15  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48826P341775  gw1.VI.2513.1 3     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24224P169563  gw1.VI.26.1  12  AT5G25530   DNAJ heat shock protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24278P169943  gw1.VI.45.1  4  AT4G35670   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24355P170480  gw1.VI.893.1  82  AT1G10385   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40996.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69091.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO23193.1); contains domain gb def: F14N23.28 (PTHR21426:SF4); contains domain FAMILY NOT NAMED (PTHR21426) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24392P170741  gw1.VII.1144.1  6  AT3G25810   myrcene/ocimene synthase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24595P172163  gw1.VII.3202.1  1  AT4G12680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41123.1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24614P172295  gw1.VII.3430.1  1  AT4G13260   YUC2 (YUCCA2); FAD binding / NADP binding / flavin‐containing monooxygenase/ oxidoreductase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24682P172773  gw1.VII.465.1  17  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24698P172886  gw1.VII.674.1  13  AT1G06720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G42440.1); similar to hypothetical protein OsJ_010296 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ26813.1); similar to hypothetical protein OsI_011117 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY89884.1); similar to hypothetical protein CHLREDRAFT_113591 [Chlamydomonas reinhardtii] (GB:XP_001698464.1); contains InterPro domain AARP2CN; (InterPro:IPR012948); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF663 (InterPro:IPR007034) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24701P172903  gw1.VII.684.1  4  AT3G59580   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  11  AT2G30070   ATKUP1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24865P174055  gw1.VIII.200.1 43  AT1G04420   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  2  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24976P174832  gw1.VIII.2882.1  47  AT4G37260   AtMYB73 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24984P174882  gw1.VIII.2922.1  1  AT1G66150   TMK1 (TRANSMEMBRANE KINASE 1) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25226P176579  gw1.X.210.1  130  AT1G68510   LBD42 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 42) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25431P178015  gw1.X.4269.1  5  AT5G18910   protein kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25565P178955  gw1.X.5732.1  21  AT1G04210   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 53  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25819P180733  gw1.XI.2640.1 1  AT3G23730   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25852P180958  gw1.XI.2993.1 1  ATCG00540   Encodes cytochrome f apoprotein; involved in photosynthetic electron transport chain; encoded by the chloroplast genome and is transcriptionally repressed by a nuclear gene HCF2. 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 28  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26094P182656  gw1.XII.1656.1  14  AT5G54370   late embryogenesis abundant protein‐related / LEA protein‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26214P183496  gw1.XII.752.1  1  AT2G36530   LOS2 (Low expression of osmotically responsive genes 1); phosphopyruvate hydratase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26253P183771  gw1.XIII.1083.1  149  AT3G05200   ATL6 (Arabidopsis T?xicos en Levadura 6); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26281P183965  gw1.XIII.1296.1  2  AT1G24140   matrixin family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49394P345747  gw1.XIII.1506.1  35     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49417P345910  gw1.XIII.2438.1  8     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26400P184800  gw1.XIII.2501.1  1  ATCG01100   NADH dehydrogenase ND1 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26402P184809  gw1.XIII.2503.1  1  ATCG01130   hypothetical protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26445P185110  gw1.XIII.2908.1  11  AT1G12220   RPS5 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 5) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26448P185134  gw1.XIII.2928.1  4  AT5G54840   GTP‐binding family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26599P186188  gw1.XIV.1327.1  26  AT2G46020   CHR2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26882P188171  gw1.XIV.438.1 9  AT3G20000   TOM40 (translocase of the outer mitochondrial membrane 40); voltage‐gated anion channel 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26888P188212  gw1.XIV.555.1 55  AT1G10720   BSD domain‐containing protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26962P188732  gw1.XIX.1597.1  1  AT5G47540   Mo25 family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27052P189362  gw1.XIX.2375.1  12  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27067P189468  gw1.XIX.2550.1  1  AT5G58260   Encodes subunit NDH‐N of NAD(P)H:plastoquinone dehydrogenase complex (Ndh complex) present in the thylakoid membrane of chloroplasts. This subunit is thought to be required for Ndh complex assembly. 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27113P189790  gw1.XIX.493.1 36  AT5G22600   similar to F‐box family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22610.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74740.1); contains InterPro domain Leucine‐rich repeat 2 (InterPro:IPR013101); contains InterPro domain FBD (InterPro:IPR013596); 
contains InterPro domain FBD‐like (InterPro:IPR006566) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27294P191057  gw1.XV.2370.1  19  AT5G14040   mitochondrial phosphate transporter 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27359P191511  gw1.XV.3079.1  9  AT5G51760   AHG1 (ABA‐HYPERSENSITIVE GERMINATION 1); protein serine/threonine phosphatase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27525P192669  gw1.XVI.1639.1  14  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49850P348938  gw1.XVI.2915.1  18     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27663P193640  gw1.XVI.3280.1  1  AT5G02040   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27880P195157  gw1.XVII.805.1  29  AT3G28480   oxidoreductase 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49994P349947  gw1.XVIII.105.1  52  AT1G18560   hAT dimerisation domain‐containing protein / BED zinc finger domain‐containing protein / transposase‐related 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27903P195315  gw1.XVIII.1078.1  17  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49999P349986  gw1.XVIII.1184.1  19     
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27933P195529  gw1.XVIII.1362.1  48  AT5G25610   RD22 (RESPONSIVE TO DESSICATION 22) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28039P196271  gw1.XVIII.2390.1  86  AT3G16080   60S ribosomal protein L37 (RPL37C) 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28116P196811  gw1.XVIII.3250.1  1  AT4G30950   SFD4 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28154P197072  gw1.XVIII.4.1  2  AT1G30270   ATCIPK23 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28184P197286  gw1.XVIII.650.1  22  AT5G56450   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY251  251  1  20  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50058P350394  gw1.XVIII.726.1  4     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01773P012408  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_I0086  8  AT3G19460   reticulon family protein (RTNLB11) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  95  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28731P201111  estExt_fgenesh4_pg.C_1350043  3  AT1G29470   dehydration‐responsive protein‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28828P201792  estExt_fgenesh4_pg.C_1930033  26  AT2G24390   similar to avirulence‐responsive protein‐related / avirulence induced gene (AIG) protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G31310.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43968.1); contains InterPro domain 
Butirosin biosynthesis 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28848P201934  estExt_fgenesh4_pg.C_2110009  1  AT5G19680   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41801P292606  estExt_fgenesh4_pg.C_26570001  8  AT3G01680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14653.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14657.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14661.1); contains domain PTHR13871:SF2 (PTHR13871:SF2); contains domain PTHR13871 (PTHR13871) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28914P202396  estExt_fgenesh4_pg.C_290239  24  AT2G35470   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94143.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28965P202752  estExt_fgenesh4_pg.C_40590001  27  AT5G38895   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28985P202889  estExt_fgenesh4_pg.C_440224  65  AT4G25700   CHY1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29100P203694  estExt_fgenesh4_pg.C_880051  1  AT3G26900   shikimate kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02153P015065  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1007  51  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02730P019108  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0193  47  AT1G30620   MUR4 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02767P019368  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0583  13  AT4G31340   myosin heavy chain‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02876P020129  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0214  55  AT5G01430   Got1‐like family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS03097P021673  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0071  12  AT4G16060   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44835.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29167P204165  estExt_fgenesh4_pm.C_1630012  15  AT5G22875   similar to Os04g0165500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052133.1); similar to hypothetical protein [Ipomoea trifida] (GB:AAS79573.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04159P029110  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0279  2  AT2G15970   WCOR413‐LIKE 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04287P030007  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0337  24  AT1G03430   AHP5 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSFER FACTOR 5); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41929P293500  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0457  35  AT5G19730   pectinesterase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04562P031929  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0046  4  AT1G68680   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93653.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04599P032188  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0176  15  AT3G18260   reticulon family protein (RTNLB9) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04705P032930  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0071  24  AT5G16890   exostosin family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04753P033266  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XV0472  1  AT5G56760   SAT‐52 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28391P198732  estExt_Genewise1_v1.C_1850029  1  AT5G09810   ACT7 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28502P199513  estExt_Genewise1_v1.C_410132  4  AT4G09650   ATP synthase delta chain 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28572P200003  estExt_Genewise1_v1.C_700203  14  AT3G22910   calcium‐transporting ATPase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00205P001433  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0323  87  AT2G22860   ATPSK2 (PHYTOSULFOKINE 2 PRECURSOR); growth factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00233P001627  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II1111  69  AT1G02910   LPA1 (LOW PSII ACCUMULATION1); binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00291P002037  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II3184  1  AT4G00150   scarecrow‐like transcription factor 6 (SCL6) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00554P003878  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX2216  1  AT1G49740   phospholipase C 



XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00657P004596  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0916  1  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00668P004672  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V1376  15  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00798P005584  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI2421  8  AT5G06340   diadenosine 5' 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00874P006114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VII3015  62  AT5G66800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50640.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61148.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  63  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01002P007012  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0562  45  AT3G06700   60S ribosomal protein L29 (RPL29A) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52687P368799  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0749  74     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01064P007442  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2683  20  AT4G14145   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95046.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01429P009999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV2313  11  AT4G02030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40112.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAR07074.1); similar 
to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP03421.1); contains domain PTHR15954 (PTHR15954) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01588P011114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV2838  4  AT5G51460   ATTPPA (Arabidopsis thaliana trehalose‐6‐phosphate phosphatase); trehalose‐phosphatase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  18  AT2G38480   integral membrane protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01625P011374  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1414  5     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04865P034054  eugene3.00002046  1  AT1G05000   tyrosine specific protein phosphatase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04976P034829  eugene3.00002456  15  AT3G24750   unknown protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05111P035774  eugene3.00010307  21  AT2G31470   F‐box family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05126P035876  eugene3.00010448  114  AT1G04630   MEE4 (maternal effect embryo arrest 4) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05284P036987  eugene3.00011415  51  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05386P037700  eugene3.00012166  5  AT3G27010   AT‐TCP20 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05498P038485  eugene3.00012788  7  AT1G17030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.1); similar to Os05g0272800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055066.1); similar to 
unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48013.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05531P038715  eugene3.00012996  33  AT1G30620   MUR4 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05548P038830  eugene3.00013114  1  AT5G56230   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  2  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53721P376040  eugene3.00020442  11     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05653P039568  eugene3.00020479  1  AT4G02730   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05686P039796  eugene3.00020613  10  AT5G42440   protein kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05706P039938  eugene3.00020687  28  AT5G25800   exonuclease family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06009P042057  eugene3.00021926  21  AT5G22450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48752.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06034P042236  eugene3.00030083  1  AT5G24750   similar to UDP‐glucose:sterol glucosyltransferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06245P043713  eugene3.00031145  7  AT4G23990   ATCSLG3 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  71     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42044P294302  eugene3.00031352  17     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06309P044157  eugene3.00031379  62  AT5G13100   oxidoreductase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06328P044293  eugene3.00031450  45  AT1G03495   transferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42062P294431  eugene3.00040011  31  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06473P045311  eugene3.00040054  13  AT4G21870   26.5 kDa class P‐related heat shock protein (HSP26.5‐P) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42069P294482  eugene3.00040475  11     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06582P046072  eugene3.00040586  25  AT2G27500   glycosyl hydrolase family 17 protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06604P046222  eugene3.00040720  12  AT1G04350   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06845P047912  eugene3.00050386  1  AT4G35610   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42093P294646  eugene3.00050689  34  AT5G64260   phosphate‐responsive protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06940P048577  eugene3.00050842  34     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07089P049618  eugene3.00051457  105  AT4G02430   pre‐mRNA splicing factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07246P050717  eugene3.00060443  84  AT2G41670   GTP‐binding family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  7  AT3G13520   AGP12 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07400P051794  eugene3.00060964  4     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07411P051872  eugene3.00060987  67  AT4G29830   VIP3 (VERNALIZATION INDEPENDENCE 3); nucleotide binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07418P051921  eugene3.00061021  6  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07427P051986  eugene3.00061089  33  AT2G03500   myb family transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07465P052252  eugene3.00061235  19  AT5G62860   F‐box family protein‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07506P052540  eugene3.00061416  1  AT3G11591   unknown protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07531P052713  eugene3.00061498  7  AT1G67680   7S RNA binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07608P053254  eugene3.00061852  8  AT5G11190   SHN3 (SHINE3); DNA binding / transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07643P053500  eugene3.00061957  17  AT4G24972   TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07655P053579  eugene3.00061997  38  AT1G21270   WAK2 (wall‐associated kinase 2); protein serine/threonine kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07662P053632  eugene3.00070015  1  AT2G31890   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78554.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46382.1); contains InterPro domain RAP domain (InterPro:IPR013584) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07675P053722  eugene3.00070072  41  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07747P054224  eugene3.00070348  85  AT1G05580   ATCHX23 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07755P054285  eugene3.00070389  2  AT3G13275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45215.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07805P054632  eugene3.00070594  76  AT2G01150   RHA2B (RING‐H2 FINGER PROTEIN 2B); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07944P055602  eugene3.00080023  8  AT5G66520   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07975P055822  eugene3.00080125  3  AT5G22040   similar to zinc knuckle (CCHC‐type) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62330.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67423.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07986P055901  eugene3.00080156  34  AT2G35910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08085P056589  eugene3.00080484  4  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08112P056779  eugene3.00080609  51  AT5G05680   nuclear pore complex protein‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08193P057349  eugene3.00081020  51  AT1G69080   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08421P058944  eugene3.00090088  1  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08442P059089  eugene3.00090172  4  AT2G36300   integral membrane Yip1 family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08487P059403  eugene3.00090415  41  AT5G45600   GAS41 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08532P059721  eugene3.00090639  10  AT5G56380   F‐box family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08553P059865  eugene3.00090746  40  AT5G13630   CHLH 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08556P059888  eugene3.00090773  13  AT5G67500   porin 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08609P060260  eugene3.00090974  58  AT5G19473   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09960.1); similar to hypothetical protein [Cicer arietinum] (GB:CAB61744.1); contains InterPro domain Nitrate‐induced NOI (InterPro:IPR008700) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08638P060466  eugene3.00091127  53  AT5G12460   similar to fringe‐related protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21599.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF604 (InterPro:IPR006740) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08651P060551  eugene3.00091186  17  AT5G60440   MADS‐box protein (AGL62) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52770P369380  eugene3.00100109  32     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08756P061290  eugene3.00100114  1  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08816P061706  eugene3.00100442  4  AT2G37410   ATTIM17‐2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  2  AT1G67670   unknown protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52719P369024  eugene3.00100530  1     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08901P062303  eugene3.00100965  5  AT1G66140   ZFP4 (ZINC FINGER PROTEIN 4); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08902P062310  eugene3.00100966  13  AT3G10810   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08940P062574  eugene3.00101102  14  AT2G01120   ATORC4 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08978P062843  eugene3.00101273  1  AT5G61320   CYP89A3 (cytochrome P450 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  2  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08988P062914  eugene3.00101322  8  AT1G23760   JP630; polygalacturonase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09039P063268  eugene3.00101578  11  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09082P063572  eugene3.00101835  104  AT2G40090   ATATH9 (ABC2 homolog 9) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42206P295441  eugene3.00101904  21  AT5G59190   subtilase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09107P063744  eugene3.00101960  57  AT5G02220   similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK23883.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70860.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42208P295454  eugene3.00102012  18     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09165P064153  eugene3.00102339  1  AT1G16850   unknown protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09272P064901  eugene3.00110271  1     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09307P065144  eugene3.00110420  3  AT1G30130   similar to hypothetical protein [Brassica oleracea var. alboglabra] (GB:CAA99112.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1365 (InterPro:IPR010775) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09494P066455  eugene3.00111147  15  AT4G30580   ATS2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09507P066549  eugene3.00111187  2  AT1G16590   REV7 (Reversionless 7); DNA binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09598P067184  eugene3.00120123  6  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 



XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09626P067379  eugene3.00120185  22  AT4G01500   NGA4 (NGATHA4); transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09631P067414  eugene3.00120221  1  AT4G27810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53030.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71155.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09672P067702  eugene3.00120319  1  AT1G45616   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09727P068087  eugene3.00120523  2  AT1G49030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68031.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09884P069182  eugene3.00121053  26  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09910P069366  eugene3.00121142  53  AT4G38180   FRS5 (FAR1‐RELATED SEQUENCE 5); zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09923P069456  eugene3.00121198  7  AT4G25410   basix helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09940P069578  eugene3.00121244  19  AT1G14890   pectinesterase inhibitor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10102P070711  eugene3.00130417  4  AT1G08790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28690.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65016.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62670.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF1685 (InterPro:IPR012881) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10182P071268  eugene3.00130632  37  AT5G07610   F‐box family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42298P296082  eugene3.00130816  21     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  20  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10427P072986  eugene3.00140050  25  AT1G58470   XF41 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10535P073745  eugene3.00140475  8  AT1G76390   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10566P073962  eugene3.00140576  3  AT2G47000   MDR4 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10706P074940  eugene3.00141052  17  AT2G05760   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10714P074996  eugene3.00141085  43  AT3G06620   protein kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10728P075096  eugene3.00141147  51  AT2G28500   LBD11 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 11) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  20  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10986P076896  eugene3.00150685  9  AT3G07160   ATGSL10 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11250P078745  eugene3.00160340  17  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11270P078884  eugene3.00160397  114  AT1G04520   33 kDa secretory protein‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11271P078891  eugene3.00160400  69  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11329P079303  eugene3.00160601  2  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11419P079932  eugene3.00160939  1  AT4G28460   unknown protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51898P363278  eugene3.00170195  6     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11605P081235  eugene3.00170222  1  AT2G01050   nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11693P081848  eugene3.00180131  28  AT3G28030   UVH3 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11703P081918  eugene3.00180185  121  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11927P083487  eugene3.00181102  3  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11938P083560  eugene3.00181152  48  AT3G15810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G80120.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95691.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF567 (InterPro:IPR007612) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12147P085024  eugene3.00190826  18  AT2G31083   CLE5 (CLAVATA3/ESR‐RELATED 5); receptor binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29346P205421  eugene3.00280152  10  AT5G03240   UBQ3 (POLYUBIQUITIN 3); protein binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29378P205645  eugene3.00280266  1  AT3G09925   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29508P206552  eugene3.00290337  5  AT2G45220   pectinesterase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29585P207092  eugene3.00400272  74  AT5G42750   BKI1 (BRI1 KINASE INHIBITOR 1); protein heterodimerization 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29595P207162  eugene3.00400284  1  AT1G18210   calcium‐binding protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29624P207365  eugene3.00400380  4  AT5G55820   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45135.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42482P297373  eugene3.00410044  4     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42487P297405  eugene3.00440063  37     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29753P208265  eugene3.00440238  34  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29779P208453  eugene3.00570059  17  AT5G66110   metal ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29847P208925  eugene3.00640147  6  AT2G15490   UGT73B4; UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29865P209049  eugene3.00640210  15  AT4G36740   ATHB40 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29986P209901  eugene3.00700078  1  AT3G04780   Encodes a protein with little sequence identity with any other protein of known structure or function.  Part of this protein shows a 42% sequence identity with the C‐terminal domain of the 32‐kD human thioredoxin‐like protein. 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30135P210939  eugene3.00870028  32  AT2G30300   nodulin‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30145P211013  eugene3.00870070  21  AT3G29250   similar to short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G29260.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase [Digitalis ferruginea] (GB:AAV68714.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase 
[Digitalis thapsi] (GB:AAV68715.1); contains InterPro domain Glucose/ribitol dehydrogenase; (InterPro:IPR002347); contains InterPro domain Short‐chain dehydrogenase/reductase SDR; (InterPro:IPR002198); contains InterPro domain NAD(P)‐binding; (InterPro:IPR016040) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30168P211174  eugene3.00880086  62  AT3G01960   unknown protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  5  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30303P212115  eugene3.01200041  19  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30306P212138  eugene3.01200060  15  AT2G20875   EPF1 (EPIDERMAL PATTERNING FACTOR 1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30308P212152  eugene3.01200066  1  AT2G20760   protein binding / protein transporter/ structural molecule 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30402P212814  eugene3.01240029  13  AT1G65070   DNA mismatch repair MutS family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30635P214443  eugene3.01370083  2  AT3G18990   VRN1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30639P214468  eugene3.01400002  1  AT5G56280   CSN6A (COP9 SIGNALOSOME SUBUNIT 6A) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  76  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30719P215032  eugene3.01470015  38  AT5G22570   WRKY38 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30733P215128  eugene3.01470073  12  AT2G24395   chaperone protein dnaJ‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30855P215980  eugene3.01590018  13  ATCG01280   hypothetical protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30914P216396  eugene3.01650037  19  AT4G03965   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30987P216909  eugene3.01710025  19  AT5G17050   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31010P217067  eugene3.01780041  8  AT3G13772   endomembrane protein 70 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  24     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54580P382051  eugene3.02140004  4     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31230P218604  eugene3.02160011  2  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31271P218894  eugene3.02230026  72  AT4G30810   SCPL29 (serine carboxypeptidase‐like 29); serine carboxypeptidase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31287P219004  eugene3.02310002  7  AT4G24530   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G65470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar to expressed protein [Prunus persica] (GB:ABJ96379.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] 
(GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31461P220225  eugene3.03240002  2  AT1G47890   disease resistance family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  8     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31474P220317  eugene3.03420003  21  AT5G56940   ribosomal protein S16 family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42790P299524  eugene3.03430001  14  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31521P220641  eugene3.03830004  73  AT5G26230   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75978.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31655P221585  eugene3.05910001  48  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31688P221812  eugene3.06420007  2  AT4G27680   MSP1 protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31727P222086  eugene3.06770005  150  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31728P222096  eugene3.06770006  36  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31775P222423  eugene3.07200003  17  AT5G03760   ATCSLA9 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  85  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31830P222805  eugene3.07960001  2  AT3G59220   ATPIRIN1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  63  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31849P222941  eugene3.08150004  123  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  69  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31901P223304  eugene3.09060003  42  AT4G32650   ATKC1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  31  AT4G08900   arginase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31909P223360  eugene3.09070009  1  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31924P223467  eugene3.09330001  23  AT1G02790   PGA4 (POLYGALACTURONASE 4); polygalacturonase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  40  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  22  AT1G66370   MYB113 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42875P300121  eugene3.104020001  12     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32006P224039  eugene3.104060001  105  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32034P224234  eugene3.10580001  75  AT1G05800   lipase class 3 family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32038P224262  eugene3.105810001  46  AT3G63010   GID1B 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32043P224301  eugene3.106120002  7  AT1G20480   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32051P224355  eugene3.106630001  3  AT5G67570   EMB1408 (EMBRYO DEFECTIVE 1408) 



XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32054P224372  eugene3.106950001  73  AT4G13992   similar to DC1 domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16015.1); similar to DC1 domain‐containing protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65623.1); contains InterPro domain Protein kinase C 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32058P224405  eugene3.107600001  22  AT4G34200   EDA9 (embryo sac development arrest 9); NAD binding / amino acid binding / binding / catalytic/ cofactor binding / oxidoreductase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32079P224552  eugene3.108950001  64  AT3G47580   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32090P224630  eugene3.109560001  59  AT1G64820   MATE efflux family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32094P224653  eugene3.109880001  2  AT3G10370   glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32105P224732  eugene3.110740002  70  AT2G30390   ferrochelatase II 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32113P224790  eugene3.111190001  57  AT1G16760   protein kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32124P224867  eugene3.111910001  26  AT3G51980   binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32136P224951  eugene3.113020001  86  AT5G19530   ACL5 (ACAULIS 5) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32144P225005  eugene3.113590001  29  AT5G10720   AHK5 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32146P225021  eugene3.113970001  51     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32208P225454  eugene3.11910001  25  AT5G40340   PWWP domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32241P225687  eugene3.121960002  1  AT1G15410   aspartate‐glutamate racemase family 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32246P225722  eugene3.122180001  22  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32261P225827  eugene3.12340005  3  AT1G62940   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32304P226124  eugene3.126890001  55  AT1G26680   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32311P226175  eugene3.127610001  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  4  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32319P226233  eugene3.12840002  127  AT4G25120   UvrD/REP helicase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32363P226541  eugene3.13120005  62  AT5G67360   ARA12; subtilase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  8  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32376P226631  eugene3.132190001  12  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32406P226838  eugene3.13420003  60  AT5G39890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G15120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14912.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1637 (InterPro:IPR012864) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32407P226847  eugene3.13420004  46  AT1G10900   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32419P226933  eugene3.13450005  2  AT1G07380   ceramidase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32422P226950  eugene3.134660001  53  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32436P227046  eugene3.135970001  72  AT1G06130   GLX2‐4 (GLYOXALASE 2‐4); hydroxyacylglutathione hydrolase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32457P227198  eugene3.13770003  5  AT3G54660   ATGR2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32464P227245  eugene3.138310002  19  AT5G39670   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32469P227282  eugene3.138830001  60  AT1G51340   MATE efflux family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32492P227440  eugene3.140890002  53  AT3G45300   IVD 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  43  AT2G47920   kinase interacting family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  50  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32504P227527  eugene3.142130001  82  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  83  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  10  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32529P227702  eugene3.144350001  13  AT4G12720   GFG1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32530P227710  eugene3.144360001  71  AT4G12610   ATRAP74 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  73  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  60  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32578P228046  eugene3.147060002  67  AT5G28050   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32604P228227  eugene3.149420001  4  AT4G17550   transporter‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32630P228410  eugene3.151650001  26  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  78  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32671P228697  eugene3.155140002  73  AT1G75210   5' nucleotidase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32674P228717  eugene3.155680002  53  AT5G07790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G61300.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  15  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  77  AT5G38560   protein kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32711P228974  eugene3.158310001  29  AT4G29920   heat shock protein‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32719P229032  eugene3.158730001  43  ATCG01060   Encodes the PsaC subunit of photosystem I. 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32742P229191  eugene3.159940001  2  AT1G66340   ETR 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32743P229199  eugene3.160090001  89  AT4G36530   hydrolase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  56  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  12  AT3G06860   MFP2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  89     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32792P229542  eugene3.164420001  22  AT2G20960   pEARLI4 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32799P229592  eugene3.165660001  66  AT1G43560   ATY2 (Arabidopsis thioredoxin y2); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  5  AT5G64120   peroxidase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32834P229838  eugene3.169110001  33  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32848P229935  eugene3.169660001  52  AT2G05990   MOD1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32854P229976  eugene3.16980005  86  AT3G26935   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  62  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32912P230378  eugene3.176920002  118  AT5G24490   30S ribosomal protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32927P230488  eugene3.178100001  14  AT5G26830   threonyl‐tRNA synthetase / threonine‐‐tRNA ligase (THRRS) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42944P300605  eugene3.17970002  37     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32953P230671  eugene3.180650001  16  AT1G47271   similar to CBS domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61145.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  2  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  33  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33012P231081  eugene3.186010001  1  AT5G01540   lectin protein kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33020P231140  eugene3.186740001  10  AT5G15140   aldose 1‐epimerase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33021P231147  eugene3.186810001  143  AT2G22530   transferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  17  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  22  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33046P231321  eugene3.189210001  21  AT3G28700   similar to Os01g0588800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043438.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14897.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF185 (InterPro:IPR003788) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33054P231376  eugene3.190190001  57  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33079P231550  eugene3.19380002  20  AT3G10960   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33081P231561  eugene3.19380004  27  AT5G62940   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33082P231570  eugene3.194000001  45  AT3G61170   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33083P231579  eugene3.194040001  7  AT1G11650   ATRBP45B; RNA binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  64     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33106P231742  eugene3.196330001  41  AT5G56900   CwfJ‐like family protein / zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33108P231752  eugene3.196570001  1  AT1G18620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G74160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49165.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33113P231788  eugene3.197020001  85  AT1G64620   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  26  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33145P232012  eugene3.200110001  16  AT5G20930   TSL (TOUSLED); kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33151P232057  eugene3.200800001  98     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  58  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33170P232184  eugene3.203420001  26  AT3G04460   ATPEX12 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33239P232673  eugene3.20980002  34  AT1G04690   KAB1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33240P232678  eugene3.20980003  1  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33247P232727  eugene3.210420001  10  AT5G61380   PRR1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33260P232816  eugene3.212200001  71  AT3G25270   nucleic acid binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33262P232831  eugene3.212280001  24  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33280P232958  eugene3.214150001  40  AT5G64410   ATOPT4 (oligopeptide transporter 4); oligopeptide transporter 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33302P233111  eugene3.217880001  2  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33304P233127  eugene3.218240001  54  AT2G20550   DNAJ chaperone C‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33306P233140  eugene3.218740001  67     



XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  47  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33331P233317  eugene3.22210003  127  AT3G22200   POP2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  47  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); contains domain 
SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33341P233385  eugene3.22330001  61  AT3G48560   AHAS 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33349P233443  eugene3.22610001  66  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33358P233505  eugene3.22700003  15  AT3G57460   catalytic/ metal ion binding / metalloendopeptidase/ zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33359P233511  eugene3.22700004  35  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33362P233533  eugene3.22770002  5  AT1G76300   SMD3 (SNRNP CORE PROTEIN SMD3) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33374P233617  eugene3.23140002  7  AT3G13900   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33383P233678  eugene3.23440001  23  AT1G79870   oxidoreductase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33389P233723  eugene3.23570001  1  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33393P233748  eugene3.23650001  39  AT4G33470   HDA14 (histone deacetylase 14); histone deacetylase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33407P233847  eugene3.23880001  39  AT5G17010   sugar transporter family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33424P233966  eugene3.24320002  35  AT5G54830   DOMON domain‐containing protein / dopamine beta‐monooxygenase N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  4  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  10  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33435P234045  eugene3.24730001  63  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33443P234098  eugene3.24850001  28  AT5G08030   glycerophosphoryl diester phosphodiesterase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33452P234164  eugene3.25200001  20  AT1G01090   PDH‐E1 ALPHA (PYRUVATE DEHYDROGENASE E1 ALPHA); pyruvate dehydrogenase (acetyl‐transferring) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33457P234197  eugene3.25270003  43  AT4G28300   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33470P234288  eugene3.25720001  53  AT2G38170   RCI4 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33480P234359  eugene3.26180003  20  AT5G44230   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33491P234435  eugene3.26530004  31  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54708P382943  eugene3.26830001  42     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33509P234562  eugene3.26900001  26  AT3G60030   SPL12 (SQUAMOSA PROMOTER‐BINDING PROTEIN‐LIKE 12); transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33510P234569  eugene3.26900002  12  AT3G58810   MTP3 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  78  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  43  AT1G64600   copper ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54720P383030  eugene3.27100001  10     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  24  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33527P234684  eugene3.27160001  37  AT1G26340   B5 #6 (cytochrome b5 family protein #6); heme binding / transition metal ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33529P234700  eugene3.27180002  73  AT4G28510   ATPHB1 (PROHIBITIN 1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  60  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33542P234793  eugene3.27510001  2  AT1G10522   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40945.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33543P234801  eugene3.27510002  13  AT5G59240   40S ribosomal protein S8 (RPS8B) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33545P234812  eugene3.27550001  14  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  41  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33556P234888  eugene3.27710002  1     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33558P234901  eugene3.27720002  1  AT3G47570   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  41  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  13  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33573P235011  eugene3.27940001  41  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33574P235015  eugene3.28000001  30  AT1G52160   metallo‐beta‐lactamase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33578P235043  eugene3.28050002  67  AT1G64170   ATCHX16 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33580P235057  eugene3.28070001  101  AT5G61070   HDA18 (histone deacetylase 18); histone deacetylase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33581P235065  eugene3.28070002  40  AT3G44690   unknown protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33605P235235  eugene3.28390003  63  AT2G31990   exostosin family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33607P235247  eugene3.28400002  38  AT2G33800   ribosomal protein S5 family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33611P235271  eugene3.28570001  5  AT2G31335   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06137.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33612P235281  eugene3.28570002  89  AT1G79730   ELF7 (EARLY FLOWERING 7) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33622P235354  eugene3.28660003  13  AT3G47910   nucleic acid binding / ubiquitin thiolesterase/ zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33626P235382  eugene3.28720002  1  AT1G52980   GTP‐binding family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54745P383207  eugene3.28790001  116     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33630P235409  eugene3.28830002  41  AT1G49490   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33636P235451  eugene3.28950003  23  AT5G08490   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33640P235477  eugene3.29020001  54  AT5G27600   LACS7 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 7) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33671P235697  eugene3.29490001  71  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33673P235709  eugene3.29500001  60  AT2G31170   tRNA synthetase class I (C) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33674P235718  eugene3.29520001  10  AT1G74020   SS2 (STRICTOSIDINE SYNTHASE 2); strictosidine synthase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33675P235724  eugene3.29520002  99  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  34  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54760P383308  eugene3.29840002  49     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  24  AT2G22470   AGP2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33697P235879  eugene3.29970003  4  AT2G15690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33700P235900  eugene3.29990001  57  AT1G14185   glucose‐methanol‐choline (GMC) oxidoreductase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  45  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33718P236022  eugene3.30160002  94  AT2G23390   similar to hypothetical protein OsI_015489 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94256.1); similar to Os04g0442200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052881.1); contains InterPro domain Acyl‐CoA N‐acyltransferase 
(InterPro:IPR016181); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF482 (InterPro:IPR007434) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  30  AT5G24020   ATMIND1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33721P236043  eugene3.30200001  22  AT2G35620   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  7  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33730P236110  eugene3.30340001  36  AT2G25450   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33752P236264  eugene3.30850001  2  AT1G49380   cytochrome c biogenesis protein family 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33755P236279  eugene3.30870001  7  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33758P236300  eugene3.30950002  62  AT4G28570   alcohol oxidase‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33776P236430  eugene3.31170001  51  AT3G10800   BZIP28; DNA binding / transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33777P236439  eugene3.31170002  54  AT4G28270   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  12  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33807P236649  eugene3.31660002  126  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  58  AT5G47560   ATSDAT 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33826P236782  eugene3.31920001  6  AT1G66570   ATSUC7 (SUCROSE‐PROTON SYMPORTER 7); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  114  AT1G20360   F‐box protein‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  69  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33840P236878  eugene3.32130001  14  AT1G70900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.2); similar to hypothetical protein 
[Vitis vinifera] (GB:CAN77015.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33848P236932  eugene3.32280001  86  AT2G07240   cysteine‐type peptidase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33859P237013  eugene3.32350001  62  AT1G77500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61884.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33864P237047  eugene3.32370003  83  AT5G54280   ATMYOS1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  43  AT2G02450   ANAC035 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33868P237070  eugene3.32400003  7  AT1G60960   IRT3 (Iron regulated transporter 3); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33884P237185  eugene3.32560001  140  AT2G17845   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33886P237201  eugene3.32590001  6  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  51  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain Development and 
cell death (InterPro:IPR013989) 



XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33888P237216  eugene3.32600001  82  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  95  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33898P237282  eugene3.32760002  20  AT4G33650   ADL2 (ARABIDOPSIS DYNAMIN‐LIKE 2); GTP binding / GTPase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33913P237391  eugene3.32970003  59  AT3G46100   ATHRS1 (HISTIDYL‐TRNA SYNTHETASE 1); histidine‐tRNA ligase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  57     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33931P237515  eugene3.33230001  8  AT3G55850   LAF3 ISF2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33943P237599  eugene3.33370002  5  AT3G02690   integral membrane family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33953P237670  eugene3.33520003  1  AT5G67160   transferase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33957P237697  eugene3.33550001  22  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33962P237734  eugene3.33600001  7     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33963P237737  eugene3.33610001  98  AT2G26930   ISPE 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33964P237744  eugene3.33610002  6  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33979P237849  eugene3.33900001  45  AT1G60140   ATTPS10 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33982P237872  eugene3.33910002  28  AT5G50300   xanthine/uracil/vitamin C permease family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34001P238007  eugene3.34300002  53  AT1G09800   tRNA pseudouridine synthase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34013P238090  eugene3.34680001  44  AT1G04870   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  95  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34034P238232  eugene3.35720001  29  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34069P238479  eugene3.37990001  58  AT1G02730   ATCSLD5 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42996P300969  eugene3.38680001  6     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34153P239071  eugene3.45310001  33  AT5G53940   yippee family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54999P384984  eugene3.47200001  5     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34216P239512  eugene3.51620001  2  AT3G45780   JK224 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34217P239518  eugene3.51620002  7     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  38  AT3G09560   lipin family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34288P240015  eugene3.57960001  79  AT2G01110   PGA2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34291P240035  eugene3.58060001  55  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  36  AT5G53400   nuclear movement family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34308P240155  eugene3.60030001  137  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  103  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34379P240653  eugene3.67000001  16     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34390P240730  eugene3.67720001  25  AT4G25960   PGP2 (P‐GLYCOPROTEIN 2); ATPase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34399P240792  eugene3.68600002  18  AT5G13800   hydrolase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  109  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34413P240891  eugene3.70940001  22  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34417P240915  eugene3.71640001  69  AT4G36520   trichohyalin‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34482P241372  eugene3.79220002  59  AT5G53850   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34494P241457  eugene3.80650001  10     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34495P241464  eugene3.80650002  10  AT1G07260   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34498P241485  eugene3.80970001  43  AT1G21440   mutase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  58  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34562P241931  eugene3.89250001  78  AT5G58070   lipocalin 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34575P242020  eugene3.90530001  42  AT3G09720   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34599P242193  eugene3.93110001  2  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53934P377531  fgenesh1_pg.C_LG_I001205  5     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53812P376672  fgenesh1_pg.C_LG_I002681  22     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53806P376635  fgenesh1_pg.C_LG_I002769  11     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53423P373950  fgenesh1_pg.C_LG_IV000077 2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53332P373314  fgenesh1_pg.C_LG_IV001068 2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52835P369832  fgenesh1_pg.C_LG_IX000802 23     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53266P372849  fgenesh1_pg.C_LG_V000557 5     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53140P371971  fgenesh1_pg.C_LG_VI000345 50     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53055P371377  fgenesh1_pg.C_LG_VI001932 69     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  43     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52926P370470  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000981  7     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52768P369368  fgenesh1_pg.C_LG_X000141  12     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52745P369207  fgenesh1_pg.C_LG_X000234  47     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52618P368313  fgenesh1_pg.C_LG_XI000461 33     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  11     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52173P365202  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001267  73     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51726P362071  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000064  13     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51683P361774  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000459  18     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52008P364047  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000694  35     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51977P363828  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000846  25     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51896P363262  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000206  7     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51890P363222  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000214  6     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51821P362738  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000095  12     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51763P362332  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000570  7     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54220P379529  fgenesh1_pg.C_scaffold_1086000002  25     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55332P387317  fgenesh1_pg.C_scaffold_13585000001  39     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51170P358179  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000039  35     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54405P380827  fgenesh1_pg.C_scaffold_1626000002  1     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  15     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54518P381615  fgenesh1_pg.C_scaffold_196000028  19     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50867P356058  fgenesh1_pg.C_scaffold_205000010  5     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54634P382429  fgenesh1_pg.C_scaffold_228000013  24     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50536P353744  fgenesh1_pg.C_scaffold_2767000002  14     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51614P361285  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000009  1     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55545P388808  fgenesh1_pg.C_scaffold_3714000001  2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  9     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51558P360896  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000085  37     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55638P389455  fgenesh1_pg.C_scaffold_6253000001  12     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55647P389517  fgenesh1_pg.C_scaffold_6685000002  1     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51500P360492  fgenesh1_pg.C_scaffold_70000170  2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55197P386370  fgenesh1_pg.C_scaffold_780000003  94     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55470P388278  fgenesh1_pg.C_scaffold_877000001  15     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55252P386756  fgenesh1_pg.C_scaffold_880000003  1     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  145     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12219P085530  fgenesh4_kg.C_LG_IV000054 4  AT1G79010   NADH‐ubiquinone oxidoreductase 23 kDa subunit 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  5  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12246P085720  fgenesh4_pg.C_LG_I000090  6  AT3G58060   cation efflux family protein / metal tolerance protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12248P085733  fgenesh4_pg.C_LG_I000098  36  AT1G59750   ARF1 (AUXIN RESPONSE FACTOR 1); transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12258P085800  fgenesh4_pg.C_LG_I000139  69  AT5G06640   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12343P086397  fgenesh4_pg.C_LG_I000639  45  AT5G50060   invertase/pectin methylesterase inhibitor family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12414P086896  fgenesh4_pg.C_LG_I001053  79  AT1G72570   DNA binding / transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43120P301837  fgenesh4_pg.C_LG_I001302  14     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12627P088386  fgenesh4_pg.C_LG_I002333  81  AT5G55690   MADS‐box protein (AGL47) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43162P302132  fgenesh4_pg.C_LG_I002393  3  AT5G13200   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 



XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43169P302179  fgenesh4_pg.C_LG_I002502  2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43193P302346  fgenesh4_pg.C_LG_I003004  3  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12757P089298  fgenesh4_pg.C_LG_I003040  5  AT5G03060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.2) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12828P089791  fgenesh4_pg.C_LG_II000113  41  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  1  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12887P090206  fgenesh4_pg.C_LG_II000418  5  AT3G54650   F‐box family protein (FBL17) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12904P090324  fgenesh4_pg.C_LG_II000497  36  AT3G63200   PLA IIIB 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12967P090768  fgenesh4_pg.C_LG_II000838  19  AT3G56850   AREB3 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13015P091104  fgenesh4_pg.C_LG_II001099  6  AT3G19570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G49890.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61461.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF566 (InterPro:IPR007573) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13044P091308  fgenesh4_pg.C_LG_II001252  6  AT2G44830   protein kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13048P091332  fgenesh4_pg.C_LG_II001303  31  AT1G27360   squamosa promoter‐binding protein‐like 11 (SPL11) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13062P091429  fgenesh4_pg.C_LG_II001400  61  AT2G45680   TCP family transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13074P091512  fgenesh4_pg.C_LG_II001466  2  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13124P091867  fgenesh4_pg.C_LG_II001790  33  AT3G62650   binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13142P091989  fgenesh4_pg.C_LG_II001862  32  AT5G24380   YSL2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  47  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13185P092290  fgenesh4_pg.C_LG_II002124  15  AT4G35985   senescence/dehydration‐associated protein‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  31  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13259P092809  fgenesh4_pg.C_LG_II002593  3     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13297P093073  fgenesh4_pg.C_LG_III000122 1  AT1G80000   similar to glycine‐rich protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G15280.2); similar to Os01g0595100 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043467.1); similar to glycine‐rich protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:BAD52900.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13448P094134  fgenesh4_pg.C_LG_III000885 16  AT3G19780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33780.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15395.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF179 (InterPro:IPR003774); contains InterPro 
domain Thioredoxin‐like fold (InterPro:IPR012336); contains InterPro domain Thioredoxin fold (InterPro:IPR012335) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13518P094626  fgenesh4_pg.C_LG_III001277 13  AT1G65010   hydrogen ion transmembrane transporter/ protein binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13560P094918  fgenesh4_pg.C_LG_III001539 4  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13636P095446  fgenesh4_pg.C_LG_IV000042 80  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43386P303701  fgenesh4_pg.C_LG_IV000154 2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13803P096618  fgenesh4_pg.C_LG_IV001025 76  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43454P304173  fgenesh4_pg.C_LG_IV001215 7     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13912P097380  fgenesh4_pg.C_LG_IX000169 6  AT5G67420   LBD37 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 37) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13918P097422  fgenesh4_pg.C_LG_IX000220 1  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13946P097620  fgenesh4_pg.C_LG_IX000422 97  AT3G46590   TRFL1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13960P097717  fgenesh4_pg.C_LG_IX000514 2  AT4G13750   ATP binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14009P098059  fgenesh4_pg.C_LG_IX000812 79  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14017P098115  fgenesh4_pg.C_LG_IX000847 1  AT3G14750   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G67170.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63248.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14025P098169  fgenesh4_pg.C_LG_IX000889 50  AT5G12360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14190.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16841.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14068P098473  fgenesh4_pg.C_LG_IX001210 60  AT1G07476   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G07473.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14107P098743  fgenesh4_pg.C_LG_IX001455 3  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14165P099152  fgenesh4_pg.C_LG_V000268 41  AT1G61170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11120.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14288P100012  fgenesh4_pg.C_LG_V000972 52  AT3G05270   similar to myosin heavy chain‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77580.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71653.1); contains InterPro domain Prefoldin (InterPro:IPR009053); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF869 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14355P100482  fgenesh4_pg.C_LG_V001609 1  AT1G53470   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14371P100594  fgenesh4_pg.C_LG_V001708 7  AT4G11170   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14384P100683  fgenesh4_pg.C_LG_VI000076 33  AT4G01985   contains InterPro domain Eggshell protein (InterPro:IPR002952) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14439P101069  fgenesh4_pg.C_LG_VI000307 8  AT2G41200   similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC147961g27v2 [Medicago truncatula] (GB:ABD28332.2); contains domain EF‐hand (SSF47473) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14471P101292  fgenesh4_pg.C_LG_VI000457 6  AT3G57630   exostosin family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14508P101555  fgenesh4_pg.C_LG_VI000654 19  AT3G09430   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15639.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14712P102982  fgenesh4_pg.C_LG_VI001751 31  AT5G41840   F‐box family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14733P103125  fgenesh4_pg.C_LG_VI001882 3  AT4G19810   glycosyl hydrolase family 18 protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43570P304988  fgenesh4_pg.C_LG_VII000031  1  AT3G59850   polygalacturonase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14896P104272  fgenesh4_pg.C_LG_VII000940  27  AT5G66900   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14910P104366  fgenesh4_pg.C_LG_VII000987  5  AT4G37210   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14919P104430  fgenesh4_pg.C_LG_VII001050  42  AT2G18500   OFP7 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14949P104643  fgenesh4_pg.C_LG_VII001281  21  AT3G55100   ABC transporter family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15046P105319  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000457  1  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15139P105972  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000967  6  AT5G49320   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44872.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1218 (InterPro:IPR009606) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15162P106129  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001079  8  AT5G51530   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15207P106444  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001296  50  AT4G21215   unknown protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15217P106517  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001360  2  AT1G31690   copper ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15299P107087  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001853  11     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15490P108427  fgenesh4_pg.C_LG_X001111  2  AT5G11730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25970.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70606.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF266 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15543P108801  fgenesh4_pg.C_LG_X001355  12  AT3G06520   agenet domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15547P108828  fgenesh4_pg.C_LG_X001398  13  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15643P109500  fgenesh4_pg.C_LG_X002084  13  AT5G04320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10440.1); similar to hypothetical protein OsI_009118 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87885.1); contains InterPro domain Shugoshin 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15667P109663  fgenesh4_pg.C_LG_X002263  3  AT3G52490   heat shock protein‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15677P109738  fgenesh4_pg.C_LG_X002318  2  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15689P109818  fgenesh4_pg.C_LG_XI000024 2  AT4G21920   unknown protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15727P110086  fgenesh4_pg.C_LG_XI000214 3  AT3G17640   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43730P306109  fgenesh4_pg.C_LG_XI000249 2  AT4G23180   CRK10 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15851P110951  fgenesh4_pg.C_LG_XI001289 5  AT4G31230   protein kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  48  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 (PTHR21726) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43849P306942  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000117  9     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16135P112940  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000032  67  AT4G24026   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10810.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94041.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16226P113579  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000643  85  AT2G47480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62640.1); similar to hypothetical protein OsI_010903 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY89670.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16299P114088  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001408  10  AT5G13480   FY 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16408P114853  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000854  53  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16415P114904  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000928  2  AT1G31280   AGO2 (ARGONAUTE 2); nucleic acid binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16511P115572  fgenesh4_pg.C_LG_XV000590  14  AT5G26950   AGL93; transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44039P308267  fgenesh4_pg.C_LG_XV000920  12     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16633P116427  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000255  2  AT1G28110   SCPL45; serine carboxypeptidase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16710P116964  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000928  19  AT3G53820   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16727P117084  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001056  2  AT1G60720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33710.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16826P117779  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000498  15  AT3G02150   TFPD 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44132P308923  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000201  15     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16868P118072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000290  12  AT5G11550   binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16896P118272  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000515  18  AT3G61010   glycosyl hydrolase family protein 85 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44152P309064  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000706  6     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16926P118481  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000708  3  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16969P118781  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001008  1  AT1G19250   FMO1 (FLAVIN‐DEPENDENT MONOOXYGENASE 1); monooxygenase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34658P242605  fgenesh4_pg.C_scaffold_10185000001  53  AT1G19580   GAMMA CA1 (GAMMA CARBONIC ANHYDRASE 1); carbonate dehydratase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  82  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44186P309300  fgenesh4_pg.C_scaffold_1026000002  38     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  69  AT1G06760   histone H1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44198P309380  fgenesh4_pg.C_scaffold_1043000004  75     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34693P242850  fgenesh4_pg.C_scaffold_10686000001  38  AT5G64840   ATGCN5 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 5) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  26     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34766P243361  fgenesh4_pg.C_scaffold_11404000001  1  AT4G23900   nucleoside diphosphate kinase 4 (NDK4) 



XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44249P309742  fgenesh4_pg.C_scaffold_1144000001  17     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34786P243502  fgenesh4_pg.C_scaffold_11687000001  6  AT1G70940   PIN3 (PIN‐FORMED 3); auxin:hydrogen symporter/ transporter 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44268P309871  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000013  7     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34807P243649  fgenesh4_pg.C_scaffold_11763000001  99  AT1G72010   TCP family transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34828P243794  fgenesh4_pg.C_scaffold_11849000001  36  AT3G44600   CYP71 (CYCLOPHILIN71); chromatin binding / histone binding / peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44291P310037  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000015  4     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  72  AT3G22200   POP2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  100  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34909P244361  fgenesh4_pg.C_scaffold_1221000001  26  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34938P244564  fgenesh4_pg.C_scaffold_12414000001  16  AT4G03280   PETC 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34941P244587  fgenesh4_pg.C_scaffold_12472000001  35  AT2G43120   pirin 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34944P244604  fgenesh4_pg.C_scaffold_12495000001  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34945P244611  fgenesh4_pg.C_scaffold_1250000003  22  AT4G15940   fumarylacetoacetate hydrolase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44370P310590  fgenesh4_pg.C_scaffold_129000018  17     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35008P245051  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000015  39  AT3G19840   FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35009P245058  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000029  24  AT2G26520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G57500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81423.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44381P310663  fgenesh4_pg.C_scaffold_1305000002  5     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  16  AT3G48000   ALDH2B4 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35029P245202  fgenesh4_pg.C_scaffold_13090000001  14  AT5G38510   rhomboid family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35036P245246  fgenesh4_pg.C_scaffold_131000042  12  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35062P245429  fgenesh4_pg.C_scaffold_13212000001  33  AT1G51780   ILL5 (IAA‐leucine resistant (ILR)‐like gene 5); metallopeptidase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35157P246097  fgenesh4_pg.C_scaffold_13964000001  48  AT4G29020   glycine‐rich protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35201P246406  fgenesh4_pg.C_scaffold_14289000001  43  AT5G44680   methyladenine glycosylase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44483P311379  fgenesh4_pg.C_scaffold_14360000001  7     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35214P246495  fgenesh4_pg.C_scaffold_14489000001  80  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35239P246669  fgenesh4_pg.C_scaffold_14634000001  62  AT1G76965   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35275P246925  fgenesh4_pg.C_scaffold_14872000001  13  AT2G41260   M17 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35293P247050  fgenesh4_pg.C_scaffold_15037000001  4  AT1G60230   radical SAM domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35294P247058  fgenesh4_pg.C_scaffold_15051000002  44  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35304P247128  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000005  1  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35314P247197  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000078  13  AT5G20260   exostosin family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35319P247232  fgenesh4_pg.C_scaffold_15256000001  29  AT5G43280   ATDCI1 (DELTA(3 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35321P247245  fgenesh4_pg.C_scaffold_15294000001  8  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35322P247252  fgenesh4_pg.C_scaffold_15300000001  100  AT3G24495   MSH7 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35336P247352  fgenesh4_pg.C_scaffold_15390000001  22  AT1G16610   SR45 (arginine/serine‐rich 45); RNA binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  2  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35394P247752  fgenesh4_pg.C_scaffold_157000040  4  AT5G52280   protein transport protein‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35414P247897  fgenesh4_pg.C_scaffold_15857000001  1  AT5G48840   PANC (Arabidopsis homolog of bacterial panC); pantoate‐beta‐alanine ligase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35428P247994  fgenesh4_pg.C_scaffold_160000018  29  AT2G37000   TCP family transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35448P248134  fgenesh4_pg.C_scaffold_16147000001  9  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35463P248241  fgenesh4_pg.C_scaffold_16242000001  27  AT1G69550   disease resistance protein (TIR‐NBS class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35477P248335  fgenesh4_pg.C_scaffold_16314000001  3  AT1G27770   ACA1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35481P248367  fgenesh4_pg.C_scaffold_16383000001  6  AT5G33280   chloride channel‐like (CLC) protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35502P248509  fgenesh4_pg.C_scaffold_16446000001  2  AT2G35510   SRO1 (SIMILAR TO RCD ONE 1); NAD+ ADP‐ribosyltransferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  43  AT1G49540   nucleotide binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  4     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35566P248962  fgenesh4_pg.C_scaffold_16844000001  134  AT4G36910   LEJ2 (LOSS OF THE TIMING OF ET AND JA BIOSYNTHESIS 2) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  33  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  27     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35609P249263  fgenesh4_pg.C_scaffold_17190000001  2  AT3G01310   acid phosphatase/ oxidoreductase/ transition metal ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35619P249333  fgenesh4_pg.C_scaffold_17250000001  51  AT5G54650   Fh5 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35622P249350  fgenesh4_pg.C_scaffold_17272000001  18  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35623P249355  fgenesh4_pg.C_scaffold_1729000001  1  AT3G16370   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35668P249676  fgenesh4_pg.C_scaffold_178000033  27  AT2G32780   ubiquitin‐specific protease 1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35672P249703  fgenesh4_pg.C_scaffold_17839000001  59  AT2G17510   EMB2763 (EMBRYO DEFECTIVE 2763); RNA binding / ribonuclease 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  67  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35736P250148  fgenesh4_pg.C_scaffold_18364000001  41  AT5G39220   hydrolase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35788P250516  fgenesh4_pg.C_scaffold_18825000001  71  AT1G05205   similar to hypothetical protein OsJ_021517 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ38034.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD45491.1); similar to hypothetical protein OsI_023333 
[Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ02101.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35798P250581  fgenesh4_pg.C_scaffold_18930000001  19  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35820P250737  fgenesh4_pg.C_scaffold_19124000001  10  AT1G31670   copper amine oxidase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35823P250760  fgenesh4_pg.C_scaffold_19198000001  43  AT4G19200   proline‐rich family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35824P250767  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000010  9  AT5G60100   APRR3 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35838P250864  fgenesh4_pg.C_scaffold_19263000001  3  AT2G41350   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G21980.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69456.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35843P250901  fgenesh4_pg.C_scaffold_19291000001  4  AT1G62500   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35855P250985  fgenesh4_pg.C_scaffold_19342000001  44  AT4G00630   KEA2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35868P251076  fgenesh4_pg.C_scaffold_19457000001  44  AT1G78970   LUP1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35869P251080  fgenesh4_pg.C_scaffold_19467000001  26  AT4G14290   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G23540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71078.1); contains InterPro domain Alpha/beta hydrolase fold‐1 (InterPro:IPR000073) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35894P251255  fgenesh4_pg.C_scaffold_19693000001  35  AT4G33240   similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14270.1); similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G71010.1); similar to 
hypothetical protein OsJ_026421 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ42938.1); similar to 1‐phosphatidylinositol‐3‐phosphate 5‐kinase‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD08735.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65175.1); contains InterPro domain Zinc finger 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35901P251306  fgenesh4_pg.C_scaffold_19747000001  79  AT5G23880   CPSF100 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  26  AT5G25820   exostosin family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  73  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35922P251450  fgenesh4_pg.C_scaffold_19934000001  10  AT4G15010   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35939P251573  fgenesh4_pg.C_scaffold_20049000001  18  AT3G24495   MSH7 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35968P251776  fgenesh4_pg.C_scaffold_20235000001  55  AT5G54810   TRP2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35991P251935  fgenesh4_pg.C_scaffold_20467000001  25     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  124  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36042P252294  fgenesh4_pg.C_scaffold_20971000001  64  AT4G34520   FAE1 (FATTY ACID ELONGATION1); acyltransferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36075P252524  fgenesh4_pg.C_scaffold_21276000001  2  AT1G23330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10740.1); similar to Os05g0408300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055523.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42648.1); 
contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36078P252544  fgenesh4_pg.C_scaffold_21313000001  19     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36081P252566  fgenesh4_pg.C_scaffold_21355000001  89  AT3G10350   anion‐transporting ATPase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36083P252577  fgenesh4_pg.C_scaffold_21385000001  31  AT1G55550   microtubule motor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36095P252662  fgenesh4_pg.C_scaffold_21470000001  15  AT3G03490   PEX19‐1 (PEROXIN 19‐1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36110P252765  fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018  1  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36114P252792  fgenesh4_pg.C_scaffold_21628000001  50  AT5G24060   similar to binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G49140.1); similar to hypothetical protein OsJ_032866 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ18657.1); contains domain PENTATRICOPEPTIDE REPEAT‐CONTAINING PROTEIN 
(PTHR10483); contains domain SELENIUM‐BINDING PROTEIN (PTHR10483:SF4) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  52  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36136P252950  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000003  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36149P253040  fgenesh4_pg.C_scaffold_21884000001  111  AT1G52000   jacalin lectin family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  37  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36161P253123  fgenesh4_pg.C_scaffold_2195000001  42  AT1G75660   XRN3 (5'‐3' exoribonuclease 3); 5'‐3' exoribonuclease 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36164P253148  fgenesh4_pg.C_scaffold_21988000001  32  AT2G33420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25800.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04470.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71451.1); similar to hypothetical protein LOC_Os03g04560 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF93881.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63332.1); contains InterPro domain Munc13 homology 2 (InterPro:IPR014772); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF810 (InterPro:IPR008528); contains InterPro domain Munc13 homology 1 (InterPro:IPR014770) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36178P253243  fgenesh4_pg.C_scaffold_22050000001  74  AT3G05160   sugar transporter 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36214P253497  fgenesh4_pg.C_scaffold_2279000002  6  AT5G12330   LRP1 (LATERAL ROOT PRIMORDIUM 1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  75  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 



XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36248P253735  fgenesh4_pg.C_scaffold_2432000002  1  AT4G34131   UGT73B3 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B3); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  38  AT2G39800   P5CS1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36295P254065  fgenesh4_pg.C_scaffold_2591000001  32  AT4G25450   ATNAP8 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 8) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36319P254231  fgenesh4_pg.C_scaffold_2661000002  14  AT3G63460   WD‐40 repeat family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36330P254310  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000001  17  AT3G06360   AGP27 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36349P254442  fgenesh4_pg.C_scaffold_2775000001  23  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36383P254679  fgenesh4_pg.C_scaffold_2801000001  25  AT2G16250   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36385P254694  fgenesh4_pg.C_scaffold_2810000001  43  AT1G31800   LUT5 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  2  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36420P254935  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000001  33  AT1G52950   replication protein‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36478P255340  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000362  60  AT4G25190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G30710.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ50142.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF566 
(InterPro:IPR007573) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36513P255591  fgenesh4_pg.C_scaffold_3050000002  103  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  67  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  117  AT1G67870   glycine‐rich protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36555P255881  fgenesh4_pg.C_scaffold_319000001  1     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36574P256017  fgenesh4_pg.C_scaffold_3288000001  107  AT5G43890   SUPER1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  43  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36583P256079  fgenesh4_pg.C_scaffold_3310000001  11  AT5G26860   LON_ARA_ARA (Lon protease homolog gene); ATP binding / ATP‐dependent peptidase/ serine‐type peptidase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45242P316693  fgenesh4_pg.C_scaffold_331000001  3     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36588P256115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3324000001  66  AT2G41680   thioredoxin reductase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  14  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36609P256261  fgenesh4_pg.C_scaffold_3382000001  84  AT1G73720   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36663P256638  fgenesh4_pg.C_scaffold_3694000002  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36844P257908  fgenesh4_pg.C_scaffold_4268000001  28  AT3G12670   EMB2742 (EMBRYO DEFECTIVE 2742); CTP synthase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36853P257969  fgenesh4_pg.C_scaffold_4335000001  3  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36934P258535  fgenesh4_pg.C_scaffold_4863000001  83  AT5G45610   binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36952P258664  fgenesh4_pg.C_scaffold_5047000001  6  AT1G30650   AR411 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36987P258909  fgenesh4_pg.C_scaffold_5354000001  35  AT1G28640   GDSL‐motif lipase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  18  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  36  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37044P259306  fgenesh4_pg.C_scaffold_5730000001  3  AT2G38120   PIR1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37050P259348  fgenesh4_pg.C_scaffold_5773000002  13  AT3G16170   acyl‐activating enzyme 13 (AAE13) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  86  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37097P259675  fgenesh4_pg.C_scaffold_622000002  8  AT2G48030   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37155P260083  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000212  75     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37182P260273  fgenesh4_pg.C_scaffold_654000001  24  AT4G25440   ZFWD1 (zinc finger WD40 repeat protein 1); nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37186P260299  fgenesh4_pg.C_scaffold_6577000001  8  AT2G44840   EREBP 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37204P260422  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000122  2  AT3G14270   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37215P260499  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000204  14  AT4G18180   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37227P260587  fgenesh4_pg.C_scaffold_6682000001  102  AT2G28380   DRB2 (DSRNA‐BINDING PROTEIN 2); double‐stranded RNA binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  96  AT5G48600   SMC4 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37275P260922  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000132  117  AT3G05040   HST 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37315P261203  fgenesh4_pg.C_scaffold_7057000001  35  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37331P261316  fgenesh4_pg.C_scaffold_7222000001  31  AT1G24310   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66197.1); contains domain PTHR13000 (PTHR13000) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37362P261533  fgenesh4_pg.C_scaffold_7663000001  1     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37369P261580  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000042  32  AT1G18700   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37415P261903  fgenesh4_pg.C_scaffold_8173000001  8  AT3G60240   EIF4G 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37487P262407  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000148  1  AT5G45330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G26110.1); similar to hypothetical protein [Glycine max] (GB:BAB41197.1); contains domain PTHR13586 (PTHR13586) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45825P320771  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000029  36     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37570P262988  fgenesh4_pg.C_scaffold_9318000001  13  AT3G58350   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37588P263112  fgenesh4_pg.C_scaffold_9577000001  36  AT3G07330   ATCSLC6 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  76  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37595P263161  fgenesh4_pg.C_scaffold_9690000001  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45884P321188  fgenesh4_pg.C_scaffold_9702000001  6     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17071P119491  fgenesh4_pm.C_LG_I000593 7  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17144P120002  fgenesh4_pm.C_LG_II000072 16  AT3G07860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61986.1); contains domain G3DSA:3.10.20.90 (G3DSA:3.10.20.90); contains domain SSF54236 (SSF54236) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17145P120013  fgenesh4_pm.C_LG_II000094 2  AT1G27940   PGP13 (P‐GLYCOPROTEIN 13); ATPase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17184P120286  fgenesh4_pm.C_LG_II000447 2  AT1G22260   ZYP1a 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17201P120403  fgenesh4_pm.C_LG_II000668 6  AT3G60690   auxin‐responsive family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17241P120683  fgenesh4_pm.C_LG_II001143 68  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17327P121289  fgenesh4_pm.C_LG_IV000199  70  AT2G20740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23953.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17353P121469  fgenesh4_pm.C_LG_IV000478  23  AT4G39110   protein kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17400P121800  fgenesh4_pm.C_LG_IX000373  2  AT1G70210   CYCD1;1 (CYCLIN D1;1); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17607P123244  fgenesh4_pm.C_LG_VII000464  3  AT4G38970   fructose‐bisphosphate aldolase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17701P123906  fgenesh4_pm.C_LG_X000042 23  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17786P124497  fgenesh4_pm.C_LG_XI000115  41  AT3G14440   STO1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45972P321804  fgenesh4_pm.C_LG_XII000415  3  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17870P125089  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000233  13  AT2G39050   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45980P321856  fgenesh4_pm.C_LG_XV000431  3  AT5G62180   ATCXE20 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 20); carboxylesterase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37711P263976  fgenesh4_pm.C_scaffold_184000008  1  AT1G17810   BETA‐TIP (BETA‐TONOPLAST INTRINSIC PROTEIN); water channel 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46001P322002  fgenesh4_pm.C_scaffold_28000121  1  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18094P126654  grail3.0001020101  7  AT2G27680   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18243P127696  grail3.0002010001  12  AT4G30960   SNRK3.14 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18247P127727  grail3.0002012102  1  AT1G77620   nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53200P372391  grail3.0002015201  12     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18250P127745  grail3.0002016001  27  AT1G77400   similar to hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21695.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18257P127795  grail3.0002024501  84  AT1G15120   ubiquinol‐cytochrome C reductase complex 7.8 kDa protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18262P127834  grail3.0002031401  1  AT1G71740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18560.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60388.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18312P128183  grail3.0002076401  12  AT1G47670   amino acid transporter family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18377P128638  grail3.0003037601  8  AT4G36920   FL1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18385P128690  grail3.0003042501  1  AT2G48130   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18404P128824  grail3.0003058501  14  AT1G18400   BEE1 (BR ENHANCED EXPRESSION 1); transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18443P129099  grail3.0003089301  3  AT4G14600   Identical to Bet1‐like protein At4g14600 [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q8VXX9;GB:O23316); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61644.1); contains InterPro 
domain Target SNARE coiled‐coil region (InterPro:IPR000727) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18469P129282  grail3.0004011501  5  AT5G06860   PGIP1 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 1); protein binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18498P129486  grail3.0005000301  32  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18613P130290  grail3.0006038101  83  AT1G68800   TCP12 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18662P130628  grail3.0007005101  4  AT5G11810   similar to Os02g0135600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001045818.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ79019.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52911P370364  grail3.0009006901  33     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  67  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19013P133088  grail3.0013006001  1  AT5G02600   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19029P133197  grail3.0013021201  2  AT2G25970   KH domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19162P134133  grail3.0016000101  60  AT3G05936   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17316.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19166P134157  grail3.0016004301  3  AT5G06420   zinc finger (CCCH‐type/C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19249P134740  grail3.0018002102  12  AT4G17720   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19285P134990  grail3.0018030801  4  AT4G23330   eukaryotic translation initiation factor‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19288P135015  grail3.0018034701  14  AT5G52830   WRKY27 



XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19394P135754  grail3.0020031301  1  AT1G63270   ATNAP10 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 10) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19402P135811  grail3.0021000101  7  AT1G66070   translation initiation factor‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19540P136776  grail3.0023023701  15  AT5G59030   COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane transporter 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19612P137280  grail3.0025004501  3  AT2G37740   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19633P137426  grail3.0026003001  7  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19665P137650  grail3.0026035702  1  AT4G16444   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14486.1); contains domain PTHR11615 (PTHR11615); contains domain PTHR11615:SF3 (PTHR11615:SF3) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  55  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37815P264699  grail3.0028013701  16  AT5G03120   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68657.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19746P138219  grail3.0031021401  8  AT5G54165   unknown protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19815P138702  grail3.0033016301  3  AT2G26500   cytochrome b6f complex subunit (petM) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  74  AT2G45190   YAB1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20018P140123  grail3.0039020401  4  AT3G61870   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95718.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51664P361641  grail3.0048000101  7     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53749P376233  grail3.0051015201  2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20265P141854  grail3.0053008501  1  AT3G52110   similar to hypothetical protein OsI_009975 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88742.1); similar to Os03g0174200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049125.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20330P142306  grail3.0058003801  1  AT5G16960   NADP‐dependent oxidoreductase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  1  AT2G47410   nucleotide binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  25  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro domain 
Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20618P144321  grail3.0085007701  22  AT1G64790   binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20687P144807  grail3.0093008801  8  AT1G61110   ANAC025 (Arabidopsis NAC domain containing protein 25); transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51642P361486  grail3.0094003701  2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20890P146226  grail3.0139003401  1  AT5G15540   EMB2773 (EMBRYO DEFECTIVE 2773); binding / protein binding / zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38164P267148  grail3.0140005901  27  AT1G30570   protein kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46177P323233  grail3.0143000101  1     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20895P146264  grail3.0143000301  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38183P267280  grail3.0145001401  3  AT5G57030   LUT2 (LUTEIN DEFICIENT 2); lycopene epsilon cyclase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38302P268108  grail3.0216000501  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50511P353569  grail3.0218000401  5     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38318P268222  grail3.0243000601  1  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38322P268251  grail3.0250000501  1  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54051P378347  grail3.0258000701  2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38352P268458  grail3.0331000101  3  AT4G19050   mob1/phocein family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50553P353864  grail3.0331000401  3     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38356P268490  grail3.0345000101  2  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38427P268988  grail3.0797000201  19  AT5G25950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25960.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70607.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF239 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  63  AT2G23150   NRAMP3 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38447P269129  grail3.0907000501  82  AT4G32920   glycine‐rich protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55267P386858  grail3.0920000101  2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46237P323655  grail3.1025000101  14     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54244P379701  grail3.1147000201  2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50676P354719  grail3.11800000101  18     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55324P387260  grail3.12238000101  7     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54298P380075  grail3.1274000101  2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38514P269597  grail3.1330000103  7  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38516P269606  grail3.1345000101  144  AT4G29120   6‐phosphogluconate dehydrogenase NAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38527P269688  grail3.1382000201  1  AT1G21600   PTAC6 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE6) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38571P269996  grail3.16262000101  91  AT1G13560   AAPT1 (AMINOALCOHOLPHOSPHOTRANSFERASE 1); phosphatidyltransferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38572P270002  grail3.16262000201  75  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  32  AT5G13630   CHLH 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38581P270064  grail3.16813000101  4  AT1G72330   ALAAT2 (ALANINE AMINOTRANSFERASE 2); alanine transaminase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38583P270077  grail3.16884000101  38  AT5G11350   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38628P270391  grail3.20091000101  32  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38634P270434  grail3.2061000501  74  AT4G02320   pectinesterase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38645P270511  grail3.2112000101  1  AT3G23790   AMP‐binding protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  33     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38677P270738  grail3.2633000201  7  AT4G32590   ferredoxin‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38683P270780  grail3.2678000201  9  AT1G67230   LINC1 (LITTLE NUCLEI1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  91  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  66  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54742P383185  grail3.2831000201  29     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38719P271033  grail3.3125000101  88  AT1G18270   ketose‐bisphosphate aldolase class‐II family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38720P271039  grail3.3126000101  59  AT2G41700   similar to ATATH11 (ABC2 homolog 11) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38724P271068  grail3.3170000101  114  AT5G61140   DEAD box RNA helicase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38733P271129  grail3.3249000201  30  AT3G23640   HGL1 (HETEROGLYCAN GLUCOSIDASE 1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38735P271143  grail3.3265000101  3  AT5G60280   lectin protein kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38736P271151  grail3.3269000101  70  AT1G65410   ATNAP11 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  20     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  11  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  60  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38794P271555  grail3.4587000101  9  AT3G22690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55440P388070  grail3.7572000101  2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38841P271887  grail3.8153000101  17  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38850P271948  grail3.8602000101  45  AT2G19870   tRNA/rRNA methyltransferase (SpoU) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38932P272524  gw1.10981.1.146  AT5G09830   BolA‐like family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38955P272679  gw1.1145.2.1  1  AT5G13190   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93196.1); contains InterPro domain LPS‐induced tumor necrosis factor alpha factor (InterPro:IPR006629) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38957P272697  gw1.11546.3.15  AT3G09870   auxin‐responsive family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38984P272884  gw1.11755.1.12  AT5G35360   CAC2 (acetyl co‐enzyme A carboxylase biotin carboxylase subunit) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39050P273348  gw1.12097.1.19  AT4G16800   enoyl‐CoA hydratase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39062P273430  gw1.121.61.1  20  AT5G57390   AIL5 (AINTEGUMENTA‐LIKE 5); DNA binding / transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39130P273909  gw1.12342.1.14  AT1G01440   extra‐large G‐protein‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46470P325286  gw1.1248.11.116     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  66  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.12     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39234P274634  gw1.12936.1.134  AT5G47040   Lon protease homolog 1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46508P325550  gw1.1296.5.1  2  ATCG00710   Encodes a 8 kD phosphoprotein that is a component of the photosystem II oxygen evolving core. Its exact molecular function has not been determined but it may play a role in mediating electron transfer between the secondary quinone acceptors 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39251P274756  gw1.130.31.1  3  AT3G18990   VRN1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46523P325655  gw1.132.11.1  8     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39313P275189  gw1.13210.1.13  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39360P275517  gw1.13401.3.13  AT1G72810   threonine synthase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39390P275728  gw1.13680.1.155  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39415P275905  gw1.13845.3.112  AT2G03890   phosphatidylinositol 3‐ and 4‐kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39461P276226  gw1.142.211.116  AT1G73280   SCPL3 (serine carboxypeptidase‐like 3); serine carboxypeptidase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39493P276448  gw1.14449.3.118  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39511P276575  gw1.14504.3.122  AT2G43360   BIO2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  36     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.1108  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 



XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39590P277125  gw1.150.181.16  AT4G37360   CYP81D2 (cytochrome P450 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39591P277136  gw1.150.197.171  AT4G37370   CYP81D8 (cytochrome P450 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39621P277345  gw1.15234.1.189  AT4G18440   adenylosuccinate lyase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39628P277396  gw1.15358.1.169  AT1G67120   midasin‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39652P277562  gw1.15570.4.149  AT1G53500   MUM4 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46757P327297  gw1.1588.8.1  42     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46768P327370  gw1.159.32.1  6  ATCG00905   RPS12C 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39694P277853  gw1.159.55.1  2  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39699P277889  gw1.15947.1.13  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39755P278285  gw1.16535.1.121  AT5G47720   acetyl‐CoA C‐acyltransferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39763P278335  gw1.166.186.14  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39770P278384  gw1.166.8.1  4  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39855P278982  gw1.1732.4.1  2  AT5G57020   NMT1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39856P278991  gw1.17338.5.18  AT5G36880   acetyl‐CoA synthetase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.1115  AT5G61410   RPE 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39937P279558  gw1.18498.2.139  AT4G33760   tRNA synthetase class II (D 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39943P279595  gw1.18512.1.110  AT2G02540   ZFHD4 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39992P279943  gw1.19311.1.173  AT1G29900   CARB (CARBAMOYL PHOSPHATE SYNTHETASE B); ATP binding / carbamoyl‐phosphate synthase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40031P280215  gw1.19905.1.192  AT1G24290   AAA‐type ATPase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40048P280330  gw1.201.30.1  92  AT5G23530   ATCXE18 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 18); carboxylesterase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40116P280811  gw1.20837.1.151  AT2G43580   chitinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40118P280826  gw1.20880.5.16  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40119P280831  gw1.20904.1.17  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40157P281099  gw1.21444.1.182  AT3G21110   PUR7 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40167P281168  gw1.216.11.1  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40168P281173  gw1.216.28.1  11  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40185P281289  gw1.218.28.1  1  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40219P281529  gw1.225.7.1  4  AT4G28890   protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40224P281568  gw1.2282.2.1  33  AT5G03555   permease 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40271P281893  gw1.250.14.1  2  AT1G61310   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40278P281940  gw1.252.38.1  7  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40295P282063  gw1.257.2.1  107  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47211P330475  gw1.262.7.1  19     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40323P282258  gw1.271.11.1  9  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40445P283109  gw1.280.18.1  19  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40469P283280  gw1.29.190.1  3  AT1G32380   ribose‐phosphate pyrophosphokinase 2 / phosphoribosyl diphosphate synthetase 2 (PRS2) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40534P283736  gw1.2958.7.1  4  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40545P283812  gw1.3010.3.1  2  AT5G66280   GMD1 (GDP‐D‐MANNOSE 4 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40573P284006  gw1.3231.1.1  40  AT3G14790   RHM3 (RHAMNOSE BIOSYNTHESIS 3); catalytic 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40591P284134  gw1.3358.2.1  27  AT1G17860   trypsin and protease inhibitor family protein / Kunitz family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40663P284636  gw1.374.10.1  2  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47441P332081  gw1.402.1.1  6     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40911P286375  gw1.4238.2.1  11  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47551P332851  gw1.464.1.1  12     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47575P333023  gw1.494.4.1  26  AT3G16520   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41127P287883  gw1.57.98.1  1  ATCG00040   Encodes a maturase located in the trnK intron in the chloroplast genome. 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41176P288227  gw1.6306.1.1  3  AT5G66610   zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47718P334017  gw1.667.2.1  2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41453P290170  gw1.7437.1.1  12  AT4G14450   Identical to Uncharacterized protein At4g14450 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41543P290801  gw1.8421.1.1  51  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  36  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47893P335239  gw1.8703.1.1  2     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47908P335344  gw1.88.268.1  3     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41659P291612  gw1.928.5.1  6  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47951P335646  gw1.942.4.1  9  AT3G09270   ATGSTU8 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 8); glutathione transferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21001P147004  gw1.I.1470.1  39  AT5G43210   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21013P147090  gw1.I.153.1  1  AT1G71450   AP2 domain‐containing transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21125P147872  gw1.I.2790.1  3  AT5G40660   ATP12 protein‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21206P148436  gw1.I.348.1  8  ATCG00720   Encodes the cytochrome b(6) subunit of the cytochrome b6f complex. 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21217P148515  gw1.I.3546.1  25  AT5G09430   hydrolase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21374P149617  gw1.I.5177.1  3  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21377P149634  gw1.I.5190.1  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21379P149651  gw1.I.5201.1  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21381P149667  gw1.I.5216.1  4  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48126P336872  gw1.I.5336.1  3  AT1G17180   ATGSTU25 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 25); glutathione transferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  8  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48152P337057  gw1.I.5826.1  6  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21526P150676  gw1.I.6789.1  21  AT1G79700   ovule development protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21605P151235  gw1.I.7668.1  25  AT5G43250   transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21705P151932  gw1.I.8520.1  7  AT4G24000   ATCSLG2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21748P152234  gw1.I.8935.1  13  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48277P337932  gw1.II.2570.1  12     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22345P156413  gw1.II.823.1  117  AT4G00980   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48339P338361  gw1.II.956.1  6  AT1G56070   LOS1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22413P156889  gw1.III.1300.1 27  AT1G53900   GTP binding / translation initiation factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22451P157153  gw1.III.1454.1 14  AT5G44635   minichromosome maintenance family protein / MCM family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48349P338432  gw1.III.1495.1 3     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48389P338711  gw1.III.2484.1 8     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22713P158987  gw1.III.940.1  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22732P159122  gw1.IV.1054.1 12  AT2G21090   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22756P159292  gw1.IV.1376.1 10  AT5G38940   manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22780P159454  gw1.IV.1600.1 8  AT1G62050   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21232.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22790P159528  gw1.IV.1748.1 3  AT4G04870   CLS (CARDIOLIPIN SYNTHASE); cardiolipin synthase/ phosphatidyltransferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48450P339143  gw1.IV.1924.1 1     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22931P160515  gw1.IV.3363.1 108  AT2G04100   MATE efflux family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22932P160521  gw1.IV.3377.1 20  AT5G38110   SGA01 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22943P160598  gw1.IV.3487.1 5  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22959P160707  gw1.IV.3690.1 35  AT5G40990   GLIP1 (GDSL LIPASE1); carboxylesterase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48511P339566  gw1.IV.4100.1 20  ATCG01310   encodes a chloroplast ribosomal protein L2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23029P161203  gw1.IV.4500.1 9  ATCG00790   chloroplast gene encoding a ribosomal protein L16 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23035P161241  gw1.IV.4597.1 6  ATCG00730   A chloroplast gene encoding subunit IV of the cytochrome b6/f complex 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23044P161305  gw1.IV.554.1  1  AT2G18360   hydrolase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 2  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23160P162119  gw1.IX.1775.1 1  AT1G19510   myb family transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48560P339908  gw1.IX.1845.1 123  AT3G18810   protein kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23188P162313  gw1.IX.2158.1 10  AT4G34412   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47805.1); contains InterPro domain Kinase binding protein CGI‐121 (InterPro:IPR013926) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23190P162325  gw1.IX.2175.1 4  AT2G15620   ATHNIR 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23191P162332  gw1.IX.218.1  45  AT4G35270   RWP‐RK domain‐containing protein 



XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23372P163601  gw1.IX.3976.1 9  AT5G52390   photoassimilate‐responsive protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23404P163828  gw1.IX.4378.1 2  AT4G23490   fringe‐related protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23434P164033  gw1.IX.4681.1 9  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48637P340449  gw1.V.1125.1  3  AT2G30630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06750.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76299.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22658.1); contains domain no description (G3DSA:3.40.50.300); 
contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23556P164888  gw1.V.1425.1  11  AT1G19640   JMT (JASMONIC ACID CARBOXYL METHYLTRANSFERASE); jasmonate O‐methyltransferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23578P165046  gw1.V.1639.1  51  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23708P165956  gw1.V.2832.1  15  ATCG00120   Encodes the ATPase alpha subunit 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23886P167202  gw1.V.4691.1  45  AT4G33590   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33600.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80154.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23941P167585  gw1.V.5368.1  29  AT1G44130   nucellin protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48795P341553  gw1.V.591.1  6  AT5G48100   TT10 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23955P167680  gw1.V.654.1  3  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24127P168886  gw1.VI.1864.1 12  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48826P341775  gw1.VI.2513.1 3     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24224P169563  gw1.VI.26.1  12  AT5G25530   DNAJ heat shock protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24238P169660  gw1.VI.2741.1 19  AT1G15550   GA4 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24278P169943  gw1.VI.45.1  4  AT4G35670   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24355P170480  gw1.VI.893.1  83  AT1G10385   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40996.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69091.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO23193.1); contains domain gb def: F14N23.28 (PTHR21426:SF4); contains domain FAMILY NOT NAMED (PTHR21426) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24392P170741  gw1.VII.1144.1  6  AT3G25810   myrcene/ocimene synthase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24595P172163  gw1.VII.3202.1  1  AT4G12680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41123.1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24614P172295  gw1.VII.3430.1  1  AT4G13260   YUC2 (YUCCA2); FAD binding / NADP binding / flavin‐containing monooxygenase/ oxidoreductase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24682P172773  gw1.VII.465.1  17  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24698P172886  gw1.VII.674.1  13  AT1G06720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G42440.1); similar to hypothetical protein OsJ_010296 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ26813.1); similar to hypothetical protein OsI_011117 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY89884.1); similar to hypothetical protein CHLREDRAFT_113591 [Chlamydomonas reinhardtii] (GB:XP_001698464.1); contains InterPro domain AARP2CN; (InterPro:IPR012948); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF663 (InterPro:IPR007034) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24701P172903  gw1.VII.684.1  4  AT3G59580   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  12  AT2G30070   ATKUP1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24865P174055  gw1.VIII.200.1 44  AT1G04420   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  2  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24976P174832  gw1.VIII.2882.1  46  AT4G37260   AtMYB73 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24984P174882  gw1.VIII.2922.1  1  AT1G66150   TMK1 (TRANSMEMBRANE KINASE 1) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25226P176579  gw1.X.210.1  130  AT1G68510   LBD42 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 42) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25431P178015  gw1.X.4269.1  5  AT5G18910   protein kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25565P178955  gw1.X.5732.1  21  AT1G04210   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 54  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25819P180733  gw1.XI.2640.1 1  AT3G23730   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25852P180958  gw1.XI.2993.1 1  ATCG00540   Encodes cytochrome f apoprotein; involved in photosynthetic electron transport chain; encoded by the chloroplast genome and is transcriptionally repressed by a nuclear gene HCF2. 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 28  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26094P182656  gw1.XII.1656.1  14  AT5G54370   late embryogenesis abundant protein‐related / LEA protein‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26214P183496  gw1.XII.752.1  1  AT2G36530   LOS2 (Low expression of osmotically responsive genes 1); phosphopyruvate hydratase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26253P183771  gw1.XIII.1083.1  150  AT3G05200   ATL6 (Arabidopsis T?xicos en Levadura 6); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26281P183965  gw1.XIII.1296.1  2  AT1G24140   matrixin family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49394P345747  gw1.XIII.1506.1  35     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49417P345910  gw1.XIII.2438.1  6     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26400P184800  gw1.XIII.2501.1  1  ATCG01100   NADH dehydrogenase ND1 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26402P184809  gw1.XIII.2503.1  1  ATCG01130   hypothetical protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26445P185110  gw1.XIII.2908.1  8  AT1G12220   RPS5 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 5) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26448P185134  gw1.XIII.2928.1  4  AT5G54840   GTP‐binding family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26599P186188  gw1.XIV.1327.1  26  AT2G46020   CHR2 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26882P188171  gw1.XIV.438.1 9  AT3G20000   TOM40 (translocase of the outer mitochondrial membrane 40); voltage‐gated anion channel 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26888P188212  gw1.XIV.555.1 56  AT1G10720   BSD domain‐containing protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26962P188732  gw1.XIX.1597.1  1  AT5G47540   Mo25 family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27052P189362  gw1.XIX.2375.1  12  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27067P189468  gw1.XIX.2550.1  1  AT5G58260   Encodes subunit NDH‐N of NAD(P)H:plastoquinone dehydrogenase complex (Ndh complex) present in the thylakoid membrane of chloroplasts. This subunit is thought to be required for Ndh complex assembly. 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27113P189790  gw1.XIX.493.1 36  AT5G22600   similar to F‐box family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22610.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74740.1); contains InterPro domain Leucine‐rich repeat 2 (InterPro:IPR013101); contains InterPro domain FBD (InterPro:IPR013596); 
contains InterPro domain FBD‐like (InterPro:IPR006566) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27294P191057  gw1.XV.2370.1  19  AT5G14040   mitochondrial phosphate transporter 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27359P191511  gw1.XV.3079.1  9  AT5G51760   AHG1 (ABA‐HYPERSENSITIVE GERMINATION 1); protein serine/threonine phosphatase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27525P192669  gw1.XVI.1639.1  11  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49850P348938  gw1.XVI.2915.1  18     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27663P193640  gw1.XVI.3280.1  1  AT5G02040   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27880P195157  gw1.XVII.805.1  30  AT3G28480   oxidoreductase 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49994P349947  gw1.XVIII.105.1  51  AT1G18560   hAT dimerisation domain‐containing protein / BED zinc finger domain‐containing protein / transposase‐related 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49999P349986  gw1.XVIII.1184.1  19     
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27933P195529  gw1.XVIII.1362.1  48  AT5G25610   RD22 (RESPONSIVE TO DESSICATION 22) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28039P196271  gw1.XVIII.2390.1  86  AT3G16080   60S ribosomal protein L37 (RPL37C) 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28116P196811  gw1.XVIII.3250.1  1  AT4G30950   SFD4 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28154P197072  gw1.XVIII.4.1  2  AT1G30270   ATCIPK23 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28184P197286  gw1.XVIII.650.1  22  AT5G56450   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY252  252  1  20  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50058P350394  gw1.XVIII.726.1  4     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01773P012408  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_I0086  8  AT3G19460   reticulon family protein (RTNLB11) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  93  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28731P201111  estExt_fgenesh4_pg.C_1350043  2  AT1G29470   dehydration‐responsive protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28828P201792  estExt_fgenesh4_pg.C_1930033  25  AT2G24390   similar to avirulence‐responsive protein‐related / avirulence induced gene (AIG) protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G31310.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43968.1); contains InterPro domain 
Butirosin biosynthesis 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28848P201934  estExt_fgenesh4_pg.C_2110009  2  AT5G19680   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41801P292606  estExt_fgenesh4_pg.C_26570001  8  AT3G01680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14653.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14657.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14661.1); contains domain PTHR13871:SF2 (PTHR13871:SF2); contains domain PTHR13871 (PTHR13871) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28914P202396  estExt_fgenesh4_pg.C_290239  24  AT2G35470   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94143.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28965P202752  estExt_fgenesh4_pg.C_40590001  27  AT5G38895   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28985P202889  estExt_fgenesh4_pg.C_440224  65  AT4G25700   CHY1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29100P203694  estExt_fgenesh4_pg.C_880051  1  AT3G26900   shikimate kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02153P015065  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1007  49  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02730P019108  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0193  45  AT1G30620   MUR4 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02767P019368  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0583  13  AT4G31340   myosin heavy chain‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02876P020129  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0214  54  AT5G01430   Got1‐like family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS03097P021673  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0071  12  AT4G16060   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44835.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29167P204165  estExt_fgenesh4_pm.C_1630012  16  AT5G22875   similar to Os04g0165500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052133.1); similar to hypothetical protein [Ipomoea trifida] (GB:AAS79573.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04159P029110  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0279  1  AT2G15970   WCOR413‐LIKE 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04287P030007  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0337  24  AT1G03430   AHP5 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSFER FACTOR 5); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41929P293500  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0457  33  AT5G19730   pectinesterase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04562P031929  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0046  4  AT1G68680   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93653.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04599P032188  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0176  15  AT3G18260   reticulon family protein (RTNLB9) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04705P032930  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0071  24  AT5G16890   exostosin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04753P033266  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XV0472  1  AT5G56760   SAT‐52 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28391P198732  estExt_Genewise1_v1.C_1850029  1  AT5G09810   ACT7 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28502P199513  estExt_Genewise1_v1.C_410132  3  AT4G09650   ATP synthase delta chain 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28572P200003  estExt_Genewise1_v1.C_700203  14  AT3G22910   calcium‐transporting ATPase 



XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00205P001433  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0323  85  AT2G22860   ATPSK2 (PHYTOSULFOKINE 2 PRECURSOR); growth factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00233P001627  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II1111  67  AT1G02910   LPA1 (LOW PSII ACCUMULATION1); binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00291P002037  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II3184  1  AT4G00150   scarecrow‐like transcription factor 6 (SCL6) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00657P004596  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0916  1  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00668P004672  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V1376  11  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00798P005584  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI2421  8  AT5G06340   diadenosine 5' 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00874P006114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VII3015  62  AT5G66800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50640.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61148.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  66  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01002P007012  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0562  45  AT3G06700   60S ribosomal protein L29 (RPL29A) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52687P368799  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0749  71     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01064P007442  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2683  21  AT4G14145   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95046.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01429P009999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV2313  12  AT4G02030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40112.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAR07074.1); similar 
to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP03421.1); contains domain PTHR15954 (PTHR15954) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01588P011114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV2838  4  AT5G51460   ATTPPA (Arabidopsis thaliana trehalose‐6‐phosphate phosphatase); trehalose‐phosphatase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  18  AT2G38480   integral membrane protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01625P011374  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1414  6     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04865P034054  eugene3.00002046  1  AT1G05000   tyrosine specific protein phosphatase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04976P034829  eugene3.00002456  16  AT3G24750   unknown protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05111P035774  eugene3.00010307  20  AT2G31470   F‐box family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05126P035876  eugene3.00010448  110  AT1G04630   MEE4 (maternal effect embryo arrest 4) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05284P036987  eugene3.00011415  51  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05386P037700  eugene3.00012166  5  AT3G27010   AT‐TCP20 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05498P038485  eugene3.00012788  7  AT1G17030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.1); similar to Os05g0272800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055066.1); similar to 
unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48013.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05531P038715  eugene3.00012996  34  AT1G30620   MUR4 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05548P038830  eugene3.00013114  1  AT5G56230   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  2  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53721P376040  eugene3.00020442  11     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05647P039528  eugene3.00020451  6  AT1G03070   glutamate binding / 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05653P039568  eugene3.00020479  1  AT4G02730   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05686P039796  eugene3.00020613  10  AT5G42440   protein kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05706P039938  eugene3.00020687  28  AT5G25800   exonuclease family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06009P042057  eugene3.00021926  21  AT5G22450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48752.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06034P042236  eugene3.00030083  1  AT5G24750   similar to UDP‐glucose:sterol glucosyltransferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06245P043713  eugene3.00031145  7  AT4G23990   ATCSLG3 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  73     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42044P294302  eugene3.00031352  17     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06309P044157  eugene3.00031379  62  AT5G13100   oxidoreductase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06328P044293  eugene3.00031450  44  AT1G03495   transferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42062P294431  eugene3.00040011  31  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06473P045311  eugene3.00040054  13  AT4G21870   26.5 kDa class P‐related heat shock protein (HSP26.5‐P) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42069P294482  eugene3.00040475  11     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06582P046072  eugene3.00040586  24  AT2G27500   glycosyl hydrolase family 17 protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06604P046222  eugene3.00040720  12  AT1G04350   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06845P047912  eugene3.00050386  1  AT4G35610   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42093P294646  eugene3.00050689  34  AT5G64260   phosphate‐responsive protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06940P048577  eugene3.00050842  33     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07089P049618  eugene3.00051457  103  AT4G02430   pre‐mRNA splicing factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07246P050717  eugene3.00060443  82  AT2G41670   GTP‐binding family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  7  AT3G13520   AGP12 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07400P051794  eugene3.00060964  4     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07411P051872  eugene3.00060987  68  AT4G29830   VIP3 (VERNALIZATION INDEPENDENCE 3); nucleotide binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07418P051921  eugene3.00061021  6  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07427P051986  eugene3.00061089  33  AT2G03500   myb family transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07465P052252  eugene3.00061235  19  AT5G62860   F‐box family protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07506P052540  eugene3.00061416  1  AT3G11591   unknown protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07531P052713  eugene3.00061498  7  AT1G67680   7S RNA binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07608P053254  eugene3.00061852  8  AT5G11190   SHN3 (SHINE3); DNA binding / transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07643P053500  eugene3.00061957  17  AT4G24972   TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07655P053579  eugene3.00061997  40  AT1G21270   WAK2 (wall‐associated kinase 2); protein serine/threonine kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07662P053632  eugene3.00070015  1  AT2G31890   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78554.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46382.1); contains InterPro domain RAP domain (InterPro:IPR013584) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07675P053722  eugene3.00070072  41  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07747P054224  eugene3.00070348  86  AT1G05580   ATCHX23 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07755P054285  eugene3.00070389  2  AT3G13275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45215.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07805P054632  eugene3.00070594  76  AT2G01150   RHA2B (RING‐H2 FINGER PROTEIN 2B); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07944P055602  eugene3.00080023  8  AT5G66520   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07975P055822  eugene3.00080125  3  AT5G22040   similar to zinc knuckle (CCHC‐type) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62330.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67423.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07986P055901  eugene3.00080156  36  AT2G35910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08085P056589  eugene3.00080484  4  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08112P056779  eugene3.00080609  52  AT5G05680   nuclear pore complex protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08193P057349  eugene3.00081020  52  AT1G69080   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08421P058944  eugene3.00090088  1  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08442P059089  eugene3.00090172  4  AT2G36300   integral membrane Yip1 family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08487P059403  eugene3.00090415  40  AT5G45600   GAS41 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08532P059721  eugene3.00090639  11  AT5G56380   F‐box family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08553P059865  eugene3.00090746  39  AT5G13630   CHLH 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08556P059888  eugene3.00090773  13  AT5G67500   porin 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08609P060260  eugene3.00090974  56  AT5G19473   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09960.1); similar to hypothetical protein [Cicer arietinum] (GB:CAB61744.1); contains InterPro domain Nitrate‐induced NOI (InterPro:IPR008700) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08638P060466  eugene3.00091127  53  AT5G12460   similar to fringe‐related protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21599.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF604 (InterPro:IPR006740) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08651P060551  eugene3.00091186  17  AT5G60440   MADS‐box protein (AGL62) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52770P369380  eugene3.00100109  32     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08756P061290  eugene3.00100114  1  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08816P061706  eugene3.00100442  4  AT2G37410   ATTIM17‐2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  2  AT1G67670   unknown protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52719P369024  eugene3.00100530  1     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08901P062303  eugene3.00100965  5  AT1G66140   ZFP4 (ZINC FINGER PROTEIN 4); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08902P062310  eugene3.00100966  13  AT3G10810   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08940P062574  eugene3.00101102  14  AT2G01120   ATORC4 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08978P062843  eugene3.00101273  1  AT5G61320   CYP89A3 (cytochrome P450 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  2  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08988P062914  eugene3.00101322  8  AT1G23760   JP630; polygalacturonase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09082P063572  eugene3.00101835  103  AT2G40090   ATATH9 (ABC2 homolog 9) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42206P295441  eugene3.00101904  21  AT5G59190   subtilase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09107P063744  eugene3.00101960  55  AT5G02220   similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK23883.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70860.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42208P295454  eugene3.00102012  18     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09165P064153  eugene3.00102339  1  AT1G16850   unknown protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09272P064901  eugene3.00110271  1     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09307P065144  eugene3.00110420  3  AT1G30130   similar to hypothetical protein [Brassica oleracea var. alboglabra] (GB:CAA99112.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1365 (InterPro:IPR010775) 



XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09494P066455  eugene3.00111147  16  AT4G30580   ATS2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09507P066549  eugene3.00111187  2  AT1G16590   REV7 (Reversionless 7); DNA binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09598P067184  eugene3.00120123  6  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09626P067379  eugene3.00120185  22  AT4G01500   NGA4 (NGATHA4); transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09631P067414  eugene3.00120221  1  AT4G27810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53030.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71155.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09672P067702  eugene3.00120319  1  AT1G45616   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09727P068087  eugene3.00120523  2  AT1G49030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68031.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09884P069182  eugene3.00121053  26  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09923P069456  eugene3.00121198  7  AT4G25410   basix helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09940P069578  eugene3.00121244  19  AT1G14890   pectinesterase inhibitor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10102P070711  eugene3.00130417  4  AT1G08790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28690.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65016.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62670.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF1685 (InterPro:IPR012881) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10182P071268  eugene3.00130632  36  AT5G07610   F‐box family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42298P296082  eugene3.00130816  21     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  20  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10427P072986  eugene3.00140050  26  AT1G58470   XF41 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10535P073745  eugene3.00140475  7  AT1G76390   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10566P073962  eugene3.00140576  2  AT2G47000   MDR4 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10706P074940  eugene3.00141052  17  AT2G05760   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10714P074996  eugene3.00141085  47  AT3G06620   protein kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10728P075096  eugene3.00141147  53  AT2G28500   LBD11 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 11) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  19  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10986P076896  eugene3.00150685  9  AT3G07160   ATGSL10 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11250P078745  eugene3.00160340  17  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11270P078884  eugene3.00160397  111  AT1G04520   33 kDa secretory protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11271P078891  eugene3.00160400  67  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11329P079303  eugene3.00160601  2  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11419P079932  eugene3.00160939  1  AT4G28460   unknown protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51898P363278  eugene3.00170195  5     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11605P081235  eugene3.00170222  1  AT2G01050   nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11693P081848  eugene3.00180131  28  AT3G28030   UVH3 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11703P081918  eugene3.00180185  122  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11927P083487  eugene3.00181102  3  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11938P083560  eugene3.00181152  48  AT3G15810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G80120.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95691.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF567 (InterPro:IPR007612) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12147P085024  eugene3.00190826  19  AT2G31083   CLE5 (CLAVATA3/ESR‐RELATED 5); receptor binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29346P205421  eugene3.00280152  10  AT5G03240   UBQ3 (POLYUBIQUITIN 3); protein binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29378P205645  eugene3.00280266  1  AT3G09925   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29508P206552  eugene3.00290337  5  AT2G45220   pectinesterase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29585P207092  eugene3.00400272  75  AT5G42750   BKI1 (BRI1 KINASE INHIBITOR 1); protein heterodimerization 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29595P207162  eugene3.00400284  1  AT1G18210   calcium‐binding protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29624P207365  eugene3.00400380  4  AT5G55820   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45135.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42482P297373  eugene3.00410044  4     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42487P297405  eugene3.00440063  38     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29753P208265  eugene3.00440238  34  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29779P208453  eugene3.00570059  16  AT5G66110   metal ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29847P208925  eugene3.00640147  6  AT2G15490   UGT73B4; UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29865P209049  eugene3.00640210  15  AT4G36740   ATHB40 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29986P209901  eugene3.00700078  1  AT3G04780   Encodes a protein with little sequence identity with any other protein of known structure or function.  Part of this protein shows a 42% sequence identity with the C‐terminal domain of the 32‐kD human thioredoxin‐like protein. 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30135P210939  eugene3.00870028  33  AT2G30300   nodulin‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30145P211013  eugene3.00870070  21  AT3G29250   similar to short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G29260.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase [Digitalis ferruginea] (GB:AAV68714.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase 
[Digitalis thapsi] (GB:AAV68715.1); contains InterPro domain Glucose/ribitol dehydrogenase; (InterPro:IPR002347); contains InterPro domain Short‐chain dehydrogenase/reductase SDR; (InterPro:IPR002198); contains InterPro domain NAD(P)‐binding; (InterPro:IPR016040) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30168P211174  eugene3.00880086  61  AT3G01960   unknown protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  5  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30303P212115  eugene3.01200041  19  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30306P212138  eugene3.01200060  15  AT2G20875   EPF1 (EPIDERMAL PATTERNING FACTOR 1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30308P212152  eugene3.01200066  1  AT2G20760   protein binding / protein transporter/ structural molecule 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30402P212814  eugene3.01240029  13  AT1G65070   DNA mismatch repair MutS family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30635P214443  eugene3.01370083  2  AT3G18990   VRN1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30639P214468  eugene3.01400002  1  AT5G56280   CSN6A (COP9 SIGNALOSOME SUBUNIT 6A) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30641P214485  eugene3.01400007  2  AT4G26450   WIP1 (WPP‐DOMAIN INTERACTING PROTEIN 1); protein heterodimerization/ protein homodimerization 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  74  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30719P215032  eugene3.01470015  40  AT5G22570   WRKY38 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30733P215128  eugene3.01470073  12  AT2G24395   chaperone protein dnaJ‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30914P216396  eugene3.01650037  19  AT4G03965   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30987P216909  eugene3.01710025  19  AT5G17050   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31010P217067  eugene3.01780041  7  AT3G13772   endomembrane protein 70 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  26     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54580P382051  eugene3.02140004  4     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31230P218604  eugene3.02160011  2  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31271P218894  eugene3.02230026  70  AT4G30810   SCPL29 (serine carboxypeptidase‐like 29); serine carboxypeptidase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31461P220225  eugene3.03240002  2  AT1G47890   disease resistance family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  8     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31474P220317  eugene3.03420003  21  AT5G56940   ribosomal protein S16 family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42790P299524  eugene3.03430001  11  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31521P220641  eugene3.03830004  72  AT5G26230   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75978.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31655P221585  eugene3.05910001  48  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31688P221812  eugene3.06420007  2  AT4G27680   MSP1 protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31727P222086  eugene3.06770005  149  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31728P222096  eugene3.06770006  36  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31775P222423  eugene3.07200003  17  AT5G03760   ATCSLA9 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  84  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31830P222805  eugene3.07960001  2  AT3G59220   ATPIRIN1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  63  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31849P222941  eugene3.08150004  123  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  68  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31901P223304  eugene3.09060003  41  AT4G32650   ATKC1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  33  AT4G08900   arginase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31909P223360  eugene3.09070009  1  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31924P223467  eugene3.09330001  22  AT1G02790   PGA4 (POLYGALACTURONASE 4); polygalacturonase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31928P223495  eugene3.09380003  52  AT5G03610   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  40  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  22  AT1G66370   MYB113 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42875P300121  eugene3.104020001  12     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32006P224039  eugene3.104060001  105  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32034P224234  eugene3.10580001  71  AT1G05800   lipase class 3 family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32038P224262  eugene3.105810001  44  AT3G63010   GID1B 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32043P224301  eugene3.106120002  7  AT1G20480   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 



XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32051P224355  eugene3.106630001  3  AT5G67570   EMB1408 (EMBRYO DEFECTIVE 1408) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32054P224372  eugene3.106950001  74  AT4G13992   similar to DC1 domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16015.1); similar to DC1 domain‐containing protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65623.1); contains InterPro domain Protein kinase C 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32058P224405  eugene3.107600001  25  AT4G34200   EDA9 (embryo sac development arrest 9); NAD binding / amino acid binding / binding / catalytic/ cofactor binding / oxidoreductase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32079P224552  eugene3.108950001  62  AT3G47580   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32090P224630  eugene3.109560001  59  AT1G64820   MATE efflux family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32094P224653  eugene3.109880001  2  AT3G10370   glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32105P224732  eugene3.110740002  69  AT2G30390   ferrochelatase II 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32111P224771  eugene3.111120001  4  AT1G23790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G70340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40888.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF936 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32113P224790  eugene3.111190001  59  AT1G16760   protein kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32124P224867  eugene3.111910001  25  AT3G51980   binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32136P224951  eugene3.113020001  88  AT5G19530   ACL5 (ACAULIS 5) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32144P225005  eugene3.113590001  34  AT5G10720   AHK5 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32146P225021  eugene3.113970001  49     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32208P225454  eugene3.11910001  23  AT5G40340   PWWP domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32241P225687  eugene3.121960002  1  AT1G15410   aspartate‐glutamate racemase family 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32246P225722  eugene3.122180001  22  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32261P225827  eugene3.12340005  3  AT1G62940   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32304P226124  eugene3.126890001  54  AT1G26680   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32311P226175  eugene3.127610001  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  4  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32319P226233  eugene3.12840002  125  AT4G25120   UvrD/REP helicase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32363P226541  eugene3.13120005  64  AT5G67360   ARA12; subtilase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  8  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32376P226631  eugene3.132190001  11  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32406P226838  eugene3.13420003  58  AT5G39890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G15120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14912.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1637 (InterPro:IPR012864) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32407P226847  eugene3.13420004  47  AT1G10900   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32419P226933  eugene3.13450005  2  AT1G07380   ceramidase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32422P226950  eugene3.134660001  55  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32436P227046  eugene3.135970001  73  AT1G06130   GLX2‐4 (GLYOXALASE 2‐4); hydroxyacylglutathione hydrolase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32457P227198  eugene3.13770003  5  AT3G54660   ATGR2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32464P227245  eugene3.138310002  18  AT5G39670   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32469P227282  eugene3.138830001  62  AT1G51340   MATE efflux family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32492P227440  eugene3.140890002  52  AT3G45300   IVD 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  42  AT2G47920   kinase interacting family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  49  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32504P227527  eugene3.142130001  84  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  81  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  13  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32529P227702  eugene3.144350001  13  AT4G12720   GFG1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32530P227710  eugene3.144360001  69  AT4G12610   ATRAP74 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  72  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  58  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32578P228046  eugene3.147060002  66  AT5G28050   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32604P228227  eugene3.149420001  4  AT4G17550   transporter‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32630P228410  eugene3.151650001  26  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  81  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32671P228697  eugene3.155140002  71  AT1G75210   5' nucleotidase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32674P228717  eugene3.155680002  52  AT5G07790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G61300.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32676P228730  eugene3.15570003  16  AT5G23110   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  77  AT5G38560   protein kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32711P228974  eugene3.158310001  33  AT4G29920   heat shock protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32719P229032  eugene3.158730001  45  ATCG01060   Encodes the PsaC subunit of photosystem I. 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32742P229191  eugene3.159940001  2  AT1G66340   ETR 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32743P229199  eugene3.160090001  87  AT4G36530   hydrolase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  59  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  13  AT3G06860   MFP2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  91     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32792P229542  eugene3.164420001  22  AT2G20960   pEARLI4 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32799P229592  eugene3.165660001  65  AT1G43560   ATY2 (Arabidopsis thioredoxin y2); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  5  AT5G64120   peroxidase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32834P229838  eugene3.169110001  33  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32848P229935  eugene3.169660001  53  AT2G05990   MOD1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32854P229976  eugene3.16980005  83  AT3G26935   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  61  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32912P230378  eugene3.176920002  116  AT5G24490   30S ribosomal protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32927P230488  eugene3.178100001  14  AT5G26830   threonyl‐tRNA synthetase / threonine‐‐tRNA ligase (THRRS) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42944P300605  eugene3.17970002  37     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32953P230671  eugene3.180650001  16  AT1G47271   similar to CBS domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61145.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  2  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  33  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33020P231140  eugene3.186740001  10  AT5G15140   aldose 1‐epimerase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33021P231147  eugene3.186810001  139  AT2G22530   transferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  17  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  22  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33046P231321  eugene3.189210001  21  AT3G28700   similar to Os01g0588800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043438.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14897.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF185 (InterPro:IPR003788) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33054P231376  eugene3.190190001  57  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33079P231550  eugene3.19380002  22  AT3G10960   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33081P231561  eugene3.19380004  30  AT5G62940   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33082P231570  eugene3.194000001  49  AT3G61170   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33083P231579  eugene3.194040001  7  AT1G11650   ATRBP45B; RNA binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  62     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33106P231742  eugene3.196330001  41  AT5G56900   CwfJ‐like family protein / zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33108P231752  eugene3.196570001  1  AT1G18620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G74160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49165.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33113P231788  eugene3.197020001  83  AT1G64620   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  26  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33145P232012  eugene3.200110001  14  AT5G20930   TSL (TOUSLED); kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  56  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33170P232184  eugene3.203420001  26  AT3G04460   ATPEX12 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33239P232673  eugene3.20980002  34  AT1G04690   KAB1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33240P232678  eugene3.20980003  1  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33247P232727  eugene3.210420001  8  AT5G61380   PRR1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33260P232816  eugene3.212200001  71  AT3G25270   nucleic acid binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33262P232831  eugene3.212280001  24  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33280P232958  eugene3.214150001  40  AT5G64410   ATOPT4 (oligopeptide transporter 4); oligopeptide transporter 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33302P233111  eugene3.217880001  2  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33304P233127  eugene3.218240001  54  AT2G20550   DNAJ chaperone C‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33306P233140  eugene3.218740001  68     



XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  49  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33331P233317  eugene3.22210003  124  AT3G22200   POP2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  48  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); contains domain 
SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33341P233385  eugene3.22330001  62  AT3G48560   AHAS 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33349P233443  eugene3.22610001  66  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33358P233505  eugene3.22700003  15  AT3G57460   catalytic/ metal ion binding / metalloendopeptidase/ zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33359P233511  eugene3.22700004  34  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33362P233533  eugene3.22770002  5  AT1G76300   SMD3 (SNRNP CORE PROTEIN SMD3) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33374P233617  eugene3.23140002  7  AT3G13900   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33383P233678  eugene3.23440001  22  AT1G79870   oxidoreductase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33389P233723  eugene3.23570001  1  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33393P233748  eugene3.23650001  38  AT4G33470   HDA14 (histone deacetylase 14); histone deacetylase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33407P233847  eugene3.23880001  38  AT5G17010   sugar transporter family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33424P233966  eugene3.24320002  35  AT5G54830   DOMON domain‐containing protein / dopamine beta‐monooxygenase N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  4  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  10  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33435P234045  eugene3.24730001  64  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33443P234098  eugene3.24850001  27  AT5G08030   glycerophosphoryl diester phosphodiesterase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33452P234164  eugene3.25200001  21  AT1G01090   PDH‐E1 ALPHA (PYRUVATE DEHYDROGENASE E1 ALPHA); pyruvate dehydrogenase (acetyl‐transferring) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33457P234197  eugene3.25270003  44  AT4G28300   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33470P234288  eugene3.25720001  53  AT2G38170   RCI4 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33480P234359  eugene3.26180003  19  AT5G44230   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33491P234435  eugene3.26530004  31  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54708P382943  eugene3.26830001  42     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33509P234562  eugene3.26900001  26  AT3G60030   SPL12 (SQUAMOSA PROMOTER‐BINDING PROTEIN‐LIKE 12); transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33510P234569  eugene3.26900002  12  AT3G58810   MTP3 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  77  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  43  AT1G64600   copper ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54720P383030  eugene3.27100001  9     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  23  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33527P234684  eugene3.27160001  37  AT1G26340   B5 #6 (cytochrome b5 family protein #6); heme binding / transition metal ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33529P234700  eugene3.27180002  76  AT4G28510   ATPHB1 (PROHIBITIN 1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  58  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33542P234793  eugene3.27510001  2  AT1G10522   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40945.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33543P234801  eugene3.27510002  12  AT5G59240   40S ribosomal protein S8 (RPS8B) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33545P234812  eugene3.27550001  13  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  39  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33556P234888  eugene3.27710002  1     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33558P234901  eugene3.27720002  1  AT3G47570   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  41  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  16  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33573P235011  eugene3.27940001  42  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33574P235015  eugene3.28000001  29  AT1G52160   metallo‐beta‐lactamase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33578P235043  eugene3.28050002  67  AT1G64170   ATCHX16 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33580P235057  eugene3.28070001  99  AT5G61070   HDA18 (histone deacetylase 18); histone deacetylase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33581P235065  eugene3.28070002  40  AT3G44690   unknown protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33605P235235  eugene3.28390003  62  AT2G31990   exostosin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33607P235247  eugene3.28400002  39  AT2G33800   ribosomal protein S5 family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33611P235271  eugene3.28570001  5  AT2G31335   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06137.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33612P235281  eugene3.28570002  87  AT1G79730   ELF7 (EARLY FLOWERING 7) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33622P235354  eugene3.28660003  13  AT3G47910   nucleic acid binding / ubiquitin thiolesterase/ zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54745P383207  eugene3.28790001  115     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33630P235409  eugene3.28830002  41  AT1G49490   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33636P235451  eugene3.28950003  22  AT5G08490   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33640P235477  eugene3.29020001  55  AT5G27600   LACS7 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 7) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33671P235697  eugene3.29490001  71  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33673P235709  eugene3.29500001  60  AT2G31170   tRNA synthetase class I (C) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33674P235718  eugene3.29520001  10  AT1G74020   SS2 (STRICTOSIDINE SYNTHASE 2); strictosidine synthase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33675P235724  eugene3.29520002  97  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  32  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54760P383308  eugene3.29840002  46     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  24  AT2G22470   AGP2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33697P235879  eugene3.29970003  4  AT2G15690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33700P235900  eugene3.29990001  61  AT1G14185   glucose‐methanol‐choline (GMC) oxidoreductase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  44  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33718P236022  eugene3.30160002  92  AT2G23390   similar to hypothetical protein OsI_015489 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94256.1); similar to Os04g0442200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052881.1); contains InterPro domain Acyl‐CoA N‐acyltransferase 
(InterPro:IPR016181); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF482 (InterPro:IPR007434) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  33  AT5G24020   ATMIND1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33721P236043  eugene3.30200001  27  AT2G35620   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  7  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33730P236110  eugene3.30340001  35  AT2G25450   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33752P236264  eugene3.30850001  2  AT1G49380   cytochrome c biogenesis protein family 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33755P236279  eugene3.30870001  7  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33758P236300  eugene3.30950002  61  AT4G28570   alcohol oxidase‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33776P236430  eugene3.31170001  51  AT3G10800   BZIP28; DNA binding / transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33777P236439  eugene3.31170002  55  AT4G28270   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  13  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33807P236649  eugene3.31660002  126  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  56  AT5G47560   ATSDAT 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33826P236782  eugene3.31920001  6  AT1G66570   ATSUC7 (SUCROSE‐PROTON SYMPORTER 7); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  112  AT1G20360   F‐box protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  68  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33840P236878  eugene3.32130001  14  AT1G70900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.2); similar to hypothetical protein 
[Vitis vinifera] (GB:CAN77015.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33848P236932  eugene3.32280001  88  AT2G07240   cysteine‐type peptidase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33859P237013  eugene3.32350001  62  AT1G77500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61884.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33864P237047  eugene3.32370003  81  AT5G54280   ATMYOS1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  44  AT2G02450   ANAC035 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33868P237070  eugene3.32400003  7  AT1G60960   IRT3 (Iron regulated transporter 3); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33872P237102  eugene3.32450002  1  AT3G63170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G26310.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22529.1); contains InterPro domain Chalcone isomerase‐like (InterPro:IPR016087) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33880P237154  eugene3.32530001  8  AT5G11080   ubiquitin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33884P237185  eugene3.32560001  137  AT2G17845   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33886P237201  eugene3.32590001  6  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 



XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  51  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain Development and 
cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33888P237216  eugene3.32600001  80  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  92  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33898P237282  eugene3.32760002  19  AT4G33650   ADL2 (ARABIDOPSIS DYNAMIN‐LIKE 2); GTP binding / GTPase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33913P237391  eugene3.32970003  56  AT3G46100   ATHRS1 (HISTIDYL‐TRNA SYNTHETASE 1); histidine‐tRNA ligase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  57     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33931P237515  eugene3.33230001  8  AT3G55850   LAF3 ISF2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33943P237599  eugene3.33370002  5  AT3G02690   integral membrane family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33953P237670  eugene3.33520003  1  AT5G67160   transferase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33957P237697  eugene3.33550001  23  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33962P237734  eugene3.33600001  7     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33963P237737  eugene3.33610001  96  AT2G26930   ISPE 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33964P237744  eugene3.33610002  7  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33979P237849  eugene3.33900001  47  AT1G60140   ATTPS10 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33982P237872  eugene3.33910002  28  AT5G50300   xanthine/uracil/vitamin C permease family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34001P238007  eugene3.34300002  55  AT1G09800   tRNA pseudouridine synthase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34013P238090  eugene3.34680001  44  AT1G04870   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  91  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34034P238232  eugene3.35720001  29  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34069P238479  eugene3.37990001  57  AT1G02730   ATCSLD5 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42996P300969  eugene3.38680001  6     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34153P239071  eugene3.45310001  32  AT5G53940   yippee family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54999P384984  eugene3.47200001  4     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34216P239512  eugene3.51620001  3  AT3G45780   JK224 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34217P239518  eugene3.51620002  6     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  38  AT3G09560   lipin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34288P240015  eugene3.57960001  77  AT2G01110   PGA2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34291P240035  eugene3.58060001  54  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  35  AT5G53400   nuclear movement family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34307P240149  eugene3.59940002  62  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34308P240155  eugene3.60030001  135  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  101  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34379P240653  eugene3.67000001  15     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34390P240730  eugene3.67720001  25  AT4G25960   PGP2 (P‐GLYCOPROTEIN 2); ATPase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34399P240792  eugene3.68600002  17  AT5G13800   hydrolase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  107  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34413P240891  eugene3.70940001  22  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34417P240915  eugene3.71640001  68  AT4G36520   trichohyalin‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34482P241372  eugene3.79220002  59  AT5G53850   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34494P241457  eugene3.80650001  10     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34495P241464  eugene3.80650002  10  AT1G07260   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34498P241485  eugene3.80970001  43  AT1G21440   mutase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  57  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34562P241931  eugene3.89250001  78  AT5G58070   lipocalin 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34575P242020  eugene3.90530001  42  AT3G09720   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34599P242193  eugene3.93110001  2  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53934P377531  fgenesh1_pg.C_LG_I001205  4     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53812P376672  fgenesh1_pg.C_LG_I002681  21     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53806P376635  fgenesh1_pg.C_LG_I002769  12     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53423P373950  fgenesh1_pg.C_LG_IV000077 2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53332P373314  fgenesh1_pg.C_LG_IV001068 2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52835P369832  fgenesh1_pg.C_LG_IX000802 22     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53266P372849  fgenesh1_pg.C_LG_V000557 5     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53140P371971  fgenesh1_pg.C_LG_VI000345 49     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53055P371377  fgenesh1_pg.C_LG_VI001932 69     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  43     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52926P370470  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000981  6     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52768P369368  fgenesh1_pg.C_LG_X000141  12     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52745P369207  fgenesh1_pg.C_LG_X000234  46     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52618P368313  fgenesh1_pg.C_LG_XI000461 33     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  11     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52173P365202  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001267  71     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51726P362071  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000064  12     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51683P361774  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000459  18     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52008P364047  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000694  35     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52003P364011  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000747  2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51977P363828  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000846  24     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51896P363262  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000206  7     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51890P363222  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000214  6     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51821P362738  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000095  11     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54220P379529  fgenesh1_pg.C_scaffold_1086000002  25     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55332P387317  fgenesh1_pg.C_scaffold_13585000001  37     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51170P358179  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000039  36     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54405P380827  fgenesh1_pg.C_scaffold_1626000002  1     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  16     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54518P381615  fgenesh1_pg.C_scaffold_196000028  18     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50867P356058  fgenesh1_pg.C_scaffold_205000010  5     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54634P382429  fgenesh1_pg.C_scaffold_228000013  24     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50536P353744  fgenesh1_pg.C_scaffold_2767000002  14     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51614P361285  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000009  1     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55545P388808  fgenesh1_pg.C_scaffold_3714000001  2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  10     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51558P360896  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000085  37     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55638P389455  fgenesh1_pg.C_scaffold_6253000001  12     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55647P389517  fgenesh1_pg.C_scaffold_6685000002  1     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51500P360492  fgenesh1_pg.C_scaffold_70000170  2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55197P386370  fgenesh1_pg.C_scaffold_780000003  93     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55470P388278  fgenesh1_pg.C_scaffold_877000001  13     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55252P386756  fgenesh1_pg.C_scaffold_880000003  1     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  147     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12219P085530  fgenesh4_kg.C_LG_IV000054 4  AT1G79010   NADH‐ubiquinone oxidoreductase 23 kDa subunit 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  6  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12246P085720  fgenesh4_pg.C_LG_I000090  6  AT3G58060   cation efflux family protein / metal tolerance protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12248P085733  fgenesh4_pg.C_LG_I000098  36  AT1G59750   ARF1 (AUXIN RESPONSE FACTOR 1); transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12258P085800  fgenesh4_pg.C_LG_I000139  70  AT5G06640   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12343P086397  fgenesh4_pg.C_LG_I000639  45  AT5G50060   invertase/pectin methylesterase inhibitor family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12414P086896  fgenesh4_pg.C_LG_I001053  78  AT1G72570   DNA binding / transcription factor 



XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12627P088386  fgenesh4_pg.C_LG_I002333  82  AT5G55690   MADS‐box protein (AGL47) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43162P302132  fgenesh4_pg.C_LG_I002393  3  AT5G13200   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43169P302179  fgenesh4_pg.C_LG_I002502  2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43193P302346  fgenesh4_pg.C_LG_I003004  3  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12757P089298  fgenesh4_pg.C_LG_I003040  3  AT5G03060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.2) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12828P089791  fgenesh4_pg.C_LG_II000113  43  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  1  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12887P090206  fgenesh4_pg.C_LG_II000418  4  AT3G54650   F‐box family protein (FBL17) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12904P090324  fgenesh4_pg.C_LG_II000497  37  AT3G63200   PLA IIIB 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12967P090768  fgenesh4_pg.C_LG_II000838  19  AT3G56850   AREB3 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13044P091308  fgenesh4_pg.C_LG_II001252  6  AT2G44830   protein kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13048P091332  fgenesh4_pg.C_LG_II001303  32  AT1G27360   squamosa promoter‐binding protein‐like 11 (SPL11) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13062P091429  fgenesh4_pg.C_LG_II001400  58  AT2G45680   TCP family transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13074P091512  fgenesh4_pg.C_LG_II001466  2  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13124P091867  fgenesh4_pg.C_LG_II001790  33  AT3G62650   binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13142P091989  fgenesh4_pg.C_LG_II001862  34  AT5G24380   YSL2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  46  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13185P092290  fgenesh4_pg.C_LG_II002124  15  AT4G35985   senescence/dehydration‐associated protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  31  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13259P092809  fgenesh4_pg.C_LG_II002593  3     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13297P093073  fgenesh4_pg.C_LG_III000122 1  AT1G80000   similar to glycine‐rich protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G15280.2); similar to Os01g0595100 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043467.1); similar to glycine‐rich protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:BAD52900.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13448P094134  fgenesh4_pg.C_LG_III000885 16  AT3G19780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33780.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15395.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF179 (InterPro:IPR003774); contains InterPro 
domain Thioredoxin‐like fold (InterPro:IPR012336); contains InterPro domain Thioredoxin fold (InterPro:IPR012335) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13518P094626  fgenesh4_pg.C_LG_III001277 13  AT1G65010   hydrogen ion transmembrane transporter/ protein binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13560P094918  fgenesh4_pg.C_LG_III001539 3  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13636P095446  fgenesh4_pg.C_LG_IV000042 78  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43386P303701  fgenesh4_pg.C_LG_IV000154 2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13803P096618  fgenesh4_pg.C_LG_IV001025 74  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43454P304173  fgenesh4_pg.C_LG_IV001215 6     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13912P097380  fgenesh4_pg.C_LG_IX000169 6  AT5G67420   LBD37 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 37) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13918P097422  fgenesh4_pg.C_LG_IX000220 1  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13946P097620  fgenesh4_pg.C_LG_IX000422 95  AT3G46590   TRFL1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14009P098059  fgenesh4_pg.C_LG_IX000812 76  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14017P098115  fgenesh4_pg.C_LG_IX000847 1  AT3G14750   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G67170.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63248.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14025P098169  fgenesh4_pg.C_LG_IX000889 48  AT5G12360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14190.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16841.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14068P098473  fgenesh4_pg.C_LG_IX001210 59  AT1G07476   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G07473.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14107P098743  fgenesh4_pg.C_LG_IX001455 3  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14165P099152  fgenesh4_pg.C_LG_V000268 40  AT1G61170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11120.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14288P100012  fgenesh4_pg.C_LG_V000972 52  AT3G05270   similar to myosin heavy chain‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77580.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71653.1); contains InterPro domain Prefoldin (InterPro:IPR009053); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF869 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14355P100482  fgenesh4_pg.C_LG_V001609 1  AT1G53470   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14371P100594  fgenesh4_pg.C_LG_V001708 7  AT4G11170   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14439P101069  fgenesh4_pg.C_LG_VI000307 8  AT2G41200   similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC147961g27v2 [Medicago truncatula] (GB:ABD28332.2); contains domain EF‐hand (SSF47473) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14471P101292  fgenesh4_pg.C_LG_VI000457 6  AT3G57630   exostosin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14508P101555  fgenesh4_pg.C_LG_VI000654 19  AT3G09430   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15639.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14712P102982  fgenesh4_pg.C_LG_VI001751 33  AT5G41840   F‐box family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43570P304988  fgenesh4_pg.C_LG_VII000031  1  AT3G59850   polygalacturonase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14896P104272  fgenesh4_pg.C_LG_VII000940  29  AT5G66900   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14910P104366  fgenesh4_pg.C_LG_VII000987  5  AT4G37210   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14919P104430  fgenesh4_pg.C_LG_VII001050  42  AT2G18500   OFP7 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14949P104643  fgenesh4_pg.C_LG_VII001281  22  AT3G55100   ABC transporter family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15046P105319  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000457  1  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15139P105972  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000967  6  AT5G49320   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44872.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1218 (InterPro:IPR009606) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15162P106129  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001079  8  AT5G51530   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15207P106444  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001296  50  AT4G21215   unknown protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15217P106517  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001360  2  AT1G31690   copper ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15299P107087  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001853  11     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15490P108427  fgenesh4_pg.C_LG_X001111  2  AT5G11730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25970.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70606.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF266 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15543P108801  fgenesh4_pg.C_LG_X001355  11  AT3G06520   agenet domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15547P108828  fgenesh4_pg.C_LG_X001398  13  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15643P109500  fgenesh4_pg.C_LG_X002084  13  AT5G04320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10440.1); similar to hypothetical protein OsI_009118 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87885.1); contains InterPro domain Shugoshin 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15667P109663  fgenesh4_pg.C_LG_X002263  3  AT3G52490   heat shock protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15677P109738  fgenesh4_pg.C_LG_X002318  2  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15689P109818  fgenesh4_pg.C_LG_XI000024 2  AT4G21920   unknown protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15727P110086  fgenesh4_pg.C_LG_XI000214 3  AT3G17640   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43730P306109  fgenesh4_pg.C_LG_XI000249 2  AT4G23180   CRK10 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15851P110951  fgenesh4_pg.C_LG_XI001289 6  AT4G31230   protein kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  47  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 (PTHR21726) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43849P306942  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000117  9     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16135P112940  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000032  69  AT4G24026   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10810.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94041.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16226P113579  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000643  85  AT2G47480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62640.1); similar to hypothetical protein OsI_010903 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY89670.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16299P114088  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001408  10  AT5G13480   FY 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16408P114853  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000854  51  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16415P114904  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000928  2  AT1G31280   AGO2 (ARGONAUTE 2); nucleic acid binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16511P115572  fgenesh4_pg.C_LG_XV000590  15  AT5G26950   AGL93; transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44039P308267  fgenesh4_pg.C_LG_XV000920  12     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16633P116427  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000255  2  AT1G28110   SCPL45; serine carboxypeptidase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16710P116964  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000928  19  AT3G53820   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16727P117084  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001056  2  AT1G60720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33710.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16826P117779  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000498  15  AT3G02150   TFPD 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44132P308923  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000201  14     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16868P118072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000290  11  AT5G11550   binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16896P118272  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000515  17  AT3G61010   glycosyl hydrolase family protein 85 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44152P309064  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000706  5     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16926P118481  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000708  3  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16969P118781  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001008  1  AT1G19250   FMO1 (FLAVIN‐DEPENDENT MONOOXYGENASE 1); monooxygenase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34658P242605  fgenesh4_pg.C_scaffold_10185000001  51  AT1G19580   GAMMA CA1 (GAMMA CARBONIC ANHYDRASE 1); carbonate dehydratase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  81  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44186P309300  fgenesh4_pg.C_scaffold_1026000002  38     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  70  AT1G06760   histone H1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44198P309380  fgenesh4_pg.C_scaffold_1043000004  74     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34693P242850  fgenesh4_pg.C_scaffold_10686000001  37  AT5G64840   ATGCN5 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 5) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  26     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34766P243361  fgenesh4_pg.C_scaffold_11404000001  1  AT4G23900   nucleoside diphosphate kinase 4 (NDK4) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44249P309742  fgenesh4_pg.C_scaffold_1144000001  17     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34786P243502  fgenesh4_pg.C_scaffold_11687000001  6  AT1G70940   PIN3 (PIN‐FORMED 3); auxin:hydrogen symporter/ transporter 



XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44268P309871  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000013  7     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34807P243649  fgenesh4_pg.C_scaffold_11763000001  96  AT1G72010   TCP family transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34828P243794  fgenesh4_pg.C_scaffold_11849000001  35  AT3G44600   CYP71 (CYCLOPHILIN71); chromatin binding / histone binding / peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44291P310037  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000015  4     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  75  AT3G22200   POP2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  97  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34909P244361  fgenesh4_pg.C_scaffold_1221000001  26  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34938P244564  fgenesh4_pg.C_scaffold_12414000001  16  AT4G03280   PETC 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34941P244587  fgenesh4_pg.C_scaffold_12472000001  34  AT2G43120   pirin 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34944P244604  fgenesh4_pg.C_scaffold_12495000001  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34945P244611  fgenesh4_pg.C_scaffold_1250000003  22  AT4G15940   fumarylacetoacetate hydrolase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44370P310590  fgenesh4_pg.C_scaffold_129000018  17     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35008P245051  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000015  40  AT3G19840   FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35009P245058  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000029  23  AT2G26520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G57500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81423.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44381P310663  fgenesh4_pg.C_scaffold_1305000002  5     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  17  AT3G48000   ALDH2B4 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35029P245202  fgenesh4_pg.C_scaffold_13090000001  12  AT5G38510   rhomboid family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35036P245246  fgenesh4_pg.C_scaffold_131000042  12  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35062P245429  fgenesh4_pg.C_scaffold_13212000001  33  AT1G51780   ILL5 (IAA‐leucine resistant (ILR)‐like gene 5); metallopeptidase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35157P246097  fgenesh4_pg.C_scaffold_13964000001  47  AT4G29020   glycine‐rich protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35201P246406  fgenesh4_pg.C_scaffold_14289000001  43  AT5G44680   methyladenine glycosylase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44483P311379  fgenesh4_pg.C_scaffold_14360000001  7     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35214P246495  fgenesh4_pg.C_scaffold_14489000001  79  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35239P246669  fgenesh4_pg.C_scaffold_14634000001  63  AT1G76965   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35275P246925  fgenesh4_pg.C_scaffold_14872000001  13  AT2G41260   M17 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35293P247050  fgenesh4_pg.C_scaffold_15037000001  4  AT1G60230   radical SAM domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35294P247058  fgenesh4_pg.C_scaffold_15051000002  45  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35304P247128  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000005  1  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35314P247197  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000078  13  AT5G20260   exostosin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35319P247232  fgenesh4_pg.C_scaffold_15256000001  29  AT5G43280   ATDCI1 (DELTA(3 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35321P247245  fgenesh4_pg.C_scaffold_15294000001  8  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35322P247252  fgenesh4_pg.C_scaffold_15300000001  98  AT3G24495   MSH7 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35336P247352  fgenesh4_pg.C_scaffold_15390000001  22  AT1G16610   SR45 (arginine/serine‐rich 45); RNA binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35340P247378  fgenesh4_pg.C_scaffold_15419000001  78  AT5G58460   ATCHX25 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  2  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35394P247752  fgenesh4_pg.C_scaffold_157000040  4  AT5G52280   protein transport protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35414P247897  fgenesh4_pg.C_scaffold_15857000001  1  AT5G48840   PANC (Arabidopsis homolog of bacterial panC); pantoate‐beta‐alanine ligase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35428P247994  fgenesh4_pg.C_scaffold_160000018  28  AT2G37000   TCP family transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35448P248134  fgenesh4_pg.C_scaffold_16147000001  10  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35463P248241  fgenesh4_pg.C_scaffold_16242000001  27  AT1G69550   disease resistance protein (TIR‐NBS class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35477P248335  fgenesh4_pg.C_scaffold_16314000001  3  AT1G27770   ACA1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35481P248367  fgenesh4_pg.C_scaffold_16383000001  6  AT5G33280   chloride channel‐like (CLC) protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35502P248509  fgenesh4_pg.C_scaffold_16446000001  2  AT2G35510   SRO1 (SIMILAR TO RCD ONE 1); NAD+ ADP‐ribosyltransferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  42  AT1G49540   nucleotide binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  4     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35566P248962  fgenesh4_pg.C_scaffold_16844000001  131  AT4G36910   LEJ2 (LOSS OF THE TIMING OF ET AND JA BIOSYNTHESIS 2) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  31  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  28     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35619P249333  fgenesh4_pg.C_scaffold_17250000001  54  AT5G54650   Fh5 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35622P249350  fgenesh4_pg.C_scaffold_17272000001  19  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35623P249355  fgenesh4_pg.C_scaffold_1729000001  1  AT3G16370   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35668P249676  fgenesh4_pg.C_scaffold_178000033  27  AT2G32780   ubiquitin‐specific protease 1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35672P249703  fgenesh4_pg.C_scaffold_17839000001  60  AT2G17510   EMB2763 (EMBRYO DEFECTIVE 2763); RNA binding / ribonuclease 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  66  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35736P250148  fgenesh4_pg.C_scaffold_18364000001  40  AT5G39220   hydrolase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35788P250516  fgenesh4_pg.C_scaffold_18825000001  71  AT1G05205   similar to hypothetical protein OsJ_021517 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ38034.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD45491.1); similar to hypothetical protein OsI_023333 
[Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ02101.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35798P250581  fgenesh4_pg.C_scaffold_18930000001  18  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35820P250737  fgenesh4_pg.C_scaffold_19124000001  11  AT1G31670   copper amine oxidase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35823P250760  fgenesh4_pg.C_scaffold_19198000001  41  AT4G19200   proline‐rich family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35824P250767  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000010  9  AT5G60100   APRR3 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35838P250864  fgenesh4_pg.C_scaffold_19263000001  3  AT2G41350   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G21980.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69456.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35843P250901  fgenesh4_pg.C_scaffold_19291000001  4  AT1G62500   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35855P250985  fgenesh4_pg.C_scaffold_19342000001  47  AT4G00630   KEA2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35868P251076  fgenesh4_pg.C_scaffold_19457000001  44  AT1G78970   LUP1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35894P251255  fgenesh4_pg.C_scaffold_19693000001  35  AT4G33240   similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14270.1); similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G71010.1); similar to 
hypothetical protein OsJ_026421 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ42938.1); similar to 1‐phosphatidylinositol‐3‐phosphate 5‐kinase‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD08735.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65175.1); contains InterPro domain Zinc finger 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35901P251306  fgenesh4_pg.C_scaffold_19747000001  80  AT5G23880   CPSF100 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  29  AT5G25820   exostosin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  73  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35922P251450  fgenesh4_pg.C_scaffold_19934000001  10  AT4G15010   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35939P251573  fgenesh4_pg.C_scaffold_20049000001  16  AT3G24495   MSH7 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35968P251776  fgenesh4_pg.C_scaffold_20235000001  53  AT5G54810   TRP2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35991P251935  fgenesh4_pg.C_scaffold_20467000001  24     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  122  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36042P252294  fgenesh4_pg.C_scaffold_20971000001  62  AT4G34520   FAE1 (FATTY ACID ELONGATION1); acyltransferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36075P252524  fgenesh4_pg.C_scaffold_21276000001  2  AT1G23330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10740.1); similar to Os05g0408300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055523.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42648.1); 
contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36078P252544  fgenesh4_pg.C_scaffold_21313000001  21     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36081P252566  fgenesh4_pg.C_scaffold_21355000001  88  AT3G10350   anion‐transporting ATPase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36083P252577  fgenesh4_pg.C_scaffold_21385000001  34  AT1G55550   microtubule motor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36095P252662  fgenesh4_pg.C_scaffold_21470000001  15  AT3G03490   PEX19‐1 (PEROXIN 19‐1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36110P252765  fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018  1  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36114P252792  fgenesh4_pg.C_scaffold_21628000001  49  AT5G24060   similar to binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G49140.1); similar to hypothetical protein OsJ_032866 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ18657.1); contains domain PENTATRICOPEPTIDE REPEAT‐CONTAINING PROTEIN 
(PTHR10483); contains domain SELENIUM‐BINDING PROTEIN (PTHR10483:SF4) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  50  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36136P252950  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000003  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36149P253040  fgenesh4_pg.C_scaffold_21884000001  109  AT1G52000   jacalin lectin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  37  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36161P253123  fgenesh4_pg.C_scaffold_2195000001  42  AT1G75660   XRN3 (5'‐3' exoribonuclease 3); 5'‐3' exoribonuclease 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36164P253148  fgenesh4_pg.C_scaffold_21988000001  33  AT2G33420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25800.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04470.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71451.1); similar to hypothetical protein LOC_Os03g04560 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF93881.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63332.1); contains InterPro domain Munc13 homology 2 (InterPro:IPR014772); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF810 (InterPro:IPR008528); contains InterPro domain Munc13 homology 1 (InterPro:IPR014770) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36178P253243  fgenesh4_pg.C_scaffold_22050000001  74  AT3G05160   sugar transporter 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36214P253497  fgenesh4_pg.C_scaffold_2279000002  5  AT5G12330   LRP1 (LATERAL ROOT PRIMORDIUM 1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36233P253631  fgenesh4_pg.C_scaffold_2357000002  36  AT2G24310   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G47170.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  78  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36248P253735  fgenesh4_pg.C_scaffold_2432000002  1  AT4G34131   UGT73B3 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B3); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  38  AT2G39800   P5CS1 



XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36295P254065  fgenesh4_pg.C_scaffold_2591000001  31  AT4G25450   ATNAP8 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 8) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36319P254231  fgenesh4_pg.C_scaffold_2661000002  15  AT3G63460   WD‐40 repeat family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36330P254310  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000001  17  AT3G06360   AGP27 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36349P254442  fgenesh4_pg.C_scaffold_2775000001  23  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36383P254679  fgenesh4_pg.C_scaffold_2801000001  25  AT2G16250   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36385P254694  fgenesh4_pg.C_scaffold_2810000001  40  AT1G31800   LUT5 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  2  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36420P254935  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000001  35  AT1G52950   replication protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36478P255340  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000362  60  AT4G25190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G30710.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ50142.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF566 
(InterPro:IPR007573) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36513P255591  fgenesh4_pg.C_scaffold_3050000002  101  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  65  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  114  AT1G67870   glycine‐rich protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36546P255821  fgenesh4_pg.C_scaffold_3169000001  8  AT1G22150   SULTR1;3 (sulfate transporter); sulfate transmembrane transporter 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36555P255881  fgenesh4_pg.C_scaffold_319000001  1     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36574P256017  fgenesh4_pg.C_scaffold_3288000001  105  AT5G43890   SUPER1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36583P256079  fgenesh4_pg.C_scaffold_3310000001  11  AT5G26860   LON_ARA_ARA (Lon protease homolog gene); ATP binding / ATP‐dependent peptidase/ serine‐type peptidase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45242P316693  fgenesh4_pg.C_scaffold_331000001  2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36588P256115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3324000001  65  AT2G41680   thioredoxin reductase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  14  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36609P256261  fgenesh4_pg.C_scaffold_3382000001  83  AT1G73720   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36844P257908  fgenesh4_pg.C_scaffold_4268000001  28  AT3G12670   EMB2742 (EMBRYO DEFECTIVE 2742); CTP synthase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36853P257969  fgenesh4_pg.C_scaffold_4335000001  3  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36934P258535  fgenesh4_pg.C_scaffold_4863000001  81  AT5G45610   binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36952P258664  fgenesh4_pg.C_scaffold_5047000001  6  AT1G30650   AR411 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36987P258909  fgenesh4_pg.C_scaffold_5354000001  36  AT1G28640   GDSL‐motif lipase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  18  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  35  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37044P259306  fgenesh4_pg.C_scaffold_5730000001  3  AT2G38120   PIR1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37050P259348  fgenesh4_pg.C_scaffold_5773000002  14  AT3G16170   acyl‐activating enzyme 13 (AAE13) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  84  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37097P259675  fgenesh4_pg.C_scaffold_622000002  8  AT2G48030   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37155P260083  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000212  77     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37182P260273  fgenesh4_pg.C_scaffold_654000001  24  AT4G25440   ZFWD1 (zinc finger WD40 repeat protein 1); nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37186P260299  fgenesh4_pg.C_scaffold_6577000001  7  AT2G44840   EREBP 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37204P260422  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000122  2  AT3G14270   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37215P260499  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000204  14  AT4G18180   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37227P260587  fgenesh4_pg.C_scaffold_6682000001  102  AT2G28380   DRB2 (DSRNA‐BINDING PROTEIN 2); double‐stranded RNA binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  94  AT5G48600   SMC4 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37275P260922  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000132  115  AT3G05040   HST 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37315P261203  fgenesh4_pg.C_scaffold_7057000001  34  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37362P261533  fgenesh4_pg.C_scaffold_7663000001  1     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37369P261580  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000042  32  AT1G18700   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37415P261903  fgenesh4_pg.C_scaffold_8173000001  8  AT3G60240   EIF4G 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37487P262407  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000148  1  AT5G45330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G26110.1); similar to hypothetical protein [Glycine max] (GB:BAB41197.1); contains domain PTHR13586 (PTHR13586) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45825P320771  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000029  36     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37570P262988  fgenesh4_pg.C_scaffold_9318000001  14  AT3G58350   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37588P263112  fgenesh4_pg.C_scaffold_9577000001  37  AT3G07330   ATCSLC6 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  73  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37595P263161  fgenesh4_pg.C_scaffold_9690000001  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45884P321188  fgenesh4_pg.C_scaffold_9702000001  6     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17071P119491  fgenesh4_pm.C_LG_I000593 7  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17144P120002  fgenesh4_pm.C_LG_II000072 16  AT3G07860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61986.1); contains domain G3DSA:3.10.20.90 (G3DSA:3.10.20.90); contains domain SSF54236 (SSF54236) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17184P120286  fgenesh4_pm.C_LG_II000447 2  AT1G22260   ZYP1a 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17201P120403  fgenesh4_pm.C_LG_II000668 6  AT3G60690   auxin‐responsive family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17241P120683  fgenesh4_pm.C_LG_II001143 65  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17327P121289  fgenesh4_pm.C_LG_IV000199  71  AT2G20740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23953.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17353P121469  fgenesh4_pm.C_LG_IV000478  23  AT4G39110   protein kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17400P121800  fgenesh4_pm.C_LG_IX000373  2  AT1G70210   CYCD1;1 (CYCLIN D1;1); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17607P123244  fgenesh4_pm.C_LG_VII000464  3  AT4G38970   fructose‐bisphosphate aldolase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17701P123906  fgenesh4_pm.C_LG_X000042 23  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17786P124497  fgenesh4_pm.C_LG_XI000115  39  AT3G14440   STO1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45972P321804  fgenesh4_pm.C_LG_XII000415  3  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17870P125089  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000233  12  AT2G39050   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45980P321856  fgenesh4_pm.C_LG_XV000431  5  AT5G62180   ATCXE20 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 20); carboxylesterase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37711P263976  fgenesh4_pm.C_scaffold_184000008  1  AT1G17810   BETA‐TIP (BETA‐TONOPLAST INTRINSIC PROTEIN); water channel 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46001P322002  fgenesh4_pm.C_scaffold_28000121  1  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18094P126654  grail3.0001020101  7  AT2G27680   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18243P127696  grail3.0002010001  9  AT4G30960   SNRK3.14 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18247P127727  grail3.0002012102  1  AT1G77620   nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53200P372391  grail3.0002015201  12     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18250P127745  grail3.0002016001  26  AT1G77400   similar to hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21695.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18257P127795  grail3.0002024501  86  AT1G15120   ubiquinol‐cytochrome C reductase complex 7.8 kDa protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18262P127834  grail3.0002031401  1  AT1G71740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18560.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60388.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18312P128183  grail3.0002076401  12  AT1G47670   amino acid transporter family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18377P128638  grail3.0003037601  8  AT4G36920   FL1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18404P128824  grail3.0003058501  15  AT1G18400   BEE1 (BR ENHANCED EXPRESSION 1); transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18443P129099  grail3.0003089301  3  AT4G14600   Identical to Bet1‐like protein At4g14600 [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q8VXX9;GB:O23316); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61644.1); contains InterPro 
domain Target SNARE coiled‐coil region (InterPro:IPR000727) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18469P129282  grail3.0004011501  4  AT5G06860   PGIP1 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 1); protein binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18498P129486  grail3.0005000301  35  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18613P130290  grail3.0006038101  86  AT1G68800   TCP12 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18662P130628  grail3.0007005101  4  AT5G11810   similar to Os02g0135600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001045818.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ79019.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52911P370364  grail3.0009006901  33     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  70  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19013P133088  grail3.0013006001  1  AT5G02600   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19029P133197  grail3.0013021201  2  AT2G25970   KH domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19162P134133  grail3.0016000101  61  AT3G05936   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17316.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19166P134157  grail3.0016004301  3  AT5G06420   zinc finger (CCCH‐type/C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19249P134740  grail3.0018002102  12  AT4G17720   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19285P134990  grail3.0018030801  4  AT4G23330   eukaryotic translation initiation factor‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19288P135015  grail3.0018034701  14  AT5G52830   WRKY27 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19394P135754  grail3.0020031301  1  AT1G63270   ATNAP10 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 10) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19402P135811  grail3.0021000101  7  AT1G66070   translation initiation factor‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19540P136776  grail3.0023023701  15  AT5G59030   COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane transporter 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19612P137280  grail3.0025004501  3  AT2G37740   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19633P137426  grail3.0026003001  7  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19665P137650  grail3.0026035702  1  AT4G16444   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14486.1); contains domain PTHR11615 (PTHR11615); contains domain PTHR11615:SF3 (PTHR11615:SF3) 



XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  53  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37815P264699  grail3.0028013701  16  AT5G03120   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68657.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19746P138219  grail3.0031021401  8  AT5G54165   unknown protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19815P138702  grail3.0033016301  4  AT2G26500   cytochrome b6f complex subunit (petM) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  74  AT2G45190   YAB1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20018P140123  grail3.0039020401  4  AT3G61870   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95718.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51664P361641  grail3.0048000101  7     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53749P376233  grail3.0051015201  2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20265P141854  grail3.0053008501  2  AT3G52110   similar to hypothetical protein OsI_009975 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88742.1); similar to Os03g0174200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049125.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20330P142306  grail3.0058003801  1  AT5G16960   NADP‐dependent oxidoreductase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  1  AT2G47410   nucleotide binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  28  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro domain 
Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20618P144321  grail3.0085007701  22  AT1G64790   binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20687P144807  grail3.0093008801  8  AT1G61110   ANAC025 (Arabidopsis NAC domain containing protein 25); transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51642P361486  grail3.0094003701  2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20890P146226  grail3.0139003401  1  AT5G15540   EMB2773 (EMBRYO DEFECTIVE 2773); binding / protein binding / zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38164P267148  grail3.0140005901  27  AT1G30570   protein kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46177P323233  grail3.0143000101  1     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20895P146264  grail3.0143000301  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38183P267280  grail3.0145001401  2  AT5G57030   LUT2 (LUTEIN DEFICIENT 2); lycopene epsilon cyclase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38302P268108  grail3.0216000501  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50511P353569  grail3.0218000401  5     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38318P268222  grail3.0243000601  1  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54051P378347  grail3.0258000701  1     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38352P268458  grail3.0331000101  3  AT4G19050   mob1/phocein family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50553P353864  grail3.0331000401  3     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38356P268490  grail3.0345000101  2  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38427P268988  grail3.0797000201  19  AT5G25950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25960.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70607.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF239 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  63  AT2G23150   NRAMP3 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38447P269129  grail3.0907000501  79  AT4G32920   glycine‐rich protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55267P386858  grail3.0920000101  2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46237P323655  grail3.1025000101  11     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54244P379701  grail3.1147000201  2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50676P354719  grail3.11800000101  17     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55324P387260  grail3.12238000101  7     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54298P380075  grail3.1274000101  2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38514P269597  grail3.1330000103  7  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38516P269606  grail3.1345000101  142  AT4G29120   6‐phosphogluconate dehydrogenase NAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38527P269688  grail3.1382000201  1  AT1G21600   PTAC6 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE6) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38571P269996  grail3.16262000101  89  AT1G13560   AAPT1 (AMINOALCOHOLPHOSPHOTRANSFERASE 1); phosphatidyltransferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38572P270002  grail3.16262000201  74  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  32  AT5G13630   CHLH 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38581P270064  grail3.16813000101  4  AT1G72330   ALAAT2 (ALANINE AMINOTRANSFERASE 2); alanine transaminase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38583P270077  grail3.16884000101  38  AT5G11350   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38628P270391  grail3.20091000101  32  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38634P270434  grail3.2061000501  71  AT4G02320   pectinesterase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38645P270511  grail3.2112000101  2  AT3G23790   AMP‐binding protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  33     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38677P270738  grail3.2633000201  6  AT4G32590   ferredoxin‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38683P270780  grail3.2678000201  9  AT1G67230   LINC1 (LITTLE NUCLEI1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  91  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  63  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54742P383185  grail3.2831000201  28     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38719P271033  grail3.3125000101  86  AT1G18270   ketose‐bisphosphate aldolase class‐II family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38720P271039  grail3.3126000101  58  AT2G41700   similar to ATATH11 (ABC2 homolog 11) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38724P271068  grail3.3170000101  111  AT5G61140   DEAD box RNA helicase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38733P271129  grail3.3249000201  29  AT3G23640   HGL1 (HETEROGLYCAN GLUCOSIDASE 1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38735P271143  grail3.3265000101  3  AT5G60280   lectin protein kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38736P271151  grail3.3269000101  70  AT1G65410   ATNAP11 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  21     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  12  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  59  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55440P388070  grail3.7572000101  2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38841P271887  grail3.8153000101  16  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38850P271948  grail3.8602000101  46  AT2G19870   tRNA/rRNA methyltransferase (SpoU) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38932P272524  gw1.10981.1.146  AT5G09830   BolA‐like family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38957P272697  gw1.11546.3.15  AT3G09870   auxin‐responsive family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38984P272884  gw1.11755.1.12  AT5G35360   CAC2 (acetyl co‐enzyme A carboxylase biotin carboxylase subunit) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39050P273348  gw1.12097.1.19  AT4G16800   enoyl‐CoA hydratase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39062P273430  gw1.121.61.1  22  AT5G57390   AIL5 (AINTEGUMENTA‐LIKE 5); DNA binding / transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39130P273909  gw1.12342.1.14  AT1G01440   extra‐large G‐protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46470P325286  gw1.1248.11.113     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  65  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.12     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39234P274634  gw1.12936.1.134  AT5G47040   Lon protease homolog 1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46508P325550  gw1.1296.5.1  2  ATCG00710   Encodes a 8 kD phosphoprotein that is a component of the photosystem II oxygen evolving core. Its exact molecular function has not been determined but it may play a role in mediating electron transfer between the secondary quinone acceptors 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39251P274756  gw1.130.31.1  3  AT3G18990   VRN1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46523P325655  gw1.132.11.1  8     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39313P275189  gw1.13210.1.13  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39360P275517  gw1.13401.3.13  AT1G72810   threonine synthase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39390P275728  gw1.13680.1.153  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39415P275905  gw1.13845.3.112  AT2G03890   phosphatidylinositol 3‐ and 4‐kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39461P276226  gw1.142.211.115  AT1G73280   SCPL3 (serine carboxypeptidase‐like 3); serine carboxypeptidase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39511P276575  gw1.14504.3.122  AT2G43360   BIO2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  39     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.1105  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39590P277125  gw1.150.181.16  AT4G37360   CYP81D2 (cytochrome P450 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39591P277136  gw1.150.197.170  AT4G37370   CYP81D8 (cytochrome P450 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39628P277396  gw1.15358.1.167  AT1G67120   midasin‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39652P277562  gw1.15570.4.149  AT1G53500   MUM4 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46757P327297  gw1.1588.8.1  45     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46768P327370  gw1.159.32.1  5  ATCG00905   RPS12C 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39694P277853  gw1.159.55.1  1  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39699P277889  gw1.15947.1.13  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39755P278285  gw1.16535.1.120  AT5G47720   acetyl‐CoA C‐acyltransferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39763P278335  gw1.166.186.14  AT4G22030   F‐box family protein 



XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39770P278384  gw1.166.8.1  4  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39855P278982  gw1.1732.4.1  2  AT5G57020   NMT1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39856P278991  gw1.17338.5.18  AT5G36880   acetyl‐CoA synthetase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.1111  AT5G61410   RPE 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39937P279558  gw1.18498.2.138  AT4G33760   tRNA synthetase class II (D 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39943P279595  gw1.18512.1.110  AT2G02540   ZFHD4 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40031P280215  gw1.19905.1.190  AT1G24290   AAA‐type ATPase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40048P280330  gw1.201.30.1  90  AT5G23530   ATCXE18 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 18); carboxylesterase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40116P280811  gw1.20837.1.151  AT2G43580   chitinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40118P280826  gw1.20880.5.16  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40119P280831  gw1.20904.1.17  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40157P281099  gw1.21444.1.179  AT3G21110   PUR7 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40167P281168  gw1.216.11.1  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40168P281173  gw1.216.28.1  11  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40185P281289  gw1.218.28.1  1  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40219P281529  gw1.225.7.1  4  AT4G28890   protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40224P281568  gw1.2282.2.1  33  AT5G03555   permease 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40271P281893  gw1.250.14.1  2  AT1G61310   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40278P281940  gw1.252.38.1  7  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40295P282063  gw1.257.2.1  105  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47211P330475  gw1.262.7.1  19     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40323P282258  gw1.271.11.1  9  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40445P283109  gw1.280.18.1  15  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40469P283280  gw1.29.190.1  3  AT1G32380   ribose‐phosphate pyrophosphokinase 2 / phosphoribosyl diphosphate synthetase 2 (PRS2) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40534P283736  gw1.2958.7.1  4  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40545P283812  gw1.3010.3.1  2  AT5G66280   GMD1 (GDP‐D‐MANNOSE 4 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40573P284006  gw1.3231.1.1  42  AT3G14790   RHM3 (RHAMNOSE BIOSYNTHESIS 3); catalytic 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40591P284134  gw1.3358.2.1  27  AT1G17860   trypsin and protease inhibitor family protein / Kunitz family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40663P284636  gw1.374.10.1  2  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47441P332081  gw1.402.1.1  6     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40911P286375  gw1.4238.2.1  12  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47551P332851  gw1.464.1.1  12     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47575P333023  gw1.494.4.1  26  AT3G16520   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41127P287883  gw1.57.98.1  1  ATCG00040   Encodes a maturase located in the trnK intron in the chloroplast genome. 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41176P288227  gw1.6306.1.1  3  AT5G66610   zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47718P334017  gw1.667.2.1  2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41453P290170  gw1.7437.1.1  12  AT4G14450   Identical to Uncharacterized protein At4g14450 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41543P290801  gw1.8421.1.1  51  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  39  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47893P335239  gw1.8703.1.1  2     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47908P335344  gw1.88.268.1  3     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41659P291612  gw1.928.5.1  6  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47951P335646  gw1.942.4.1  9  AT3G09270   ATGSTU8 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 8); glutathione transferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21001P147004  gw1.I.1470.1  37  AT5G43210   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21013P147090  gw1.I.153.1  1  AT1G71450   AP2 domain‐containing transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21125P147872  gw1.I.2790.1  3  AT5G40660   ATP12 protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21206P148436  gw1.I.348.1  6  ATCG00720   Encodes the cytochrome b(6) subunit of the cytochrome b6f complex. 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21217P148515  gw1.I.3546.1  25  AT5G09430   hydrolase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21374P149617  gw1.I.5177.1  3  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21377P149634  gw1.I.5190.1  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21379P149651  gw1.I.5201.1  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21381P149667  gw1.I.5216.1  4  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48126P336872  gw1.I.5336.1  2  AT1G17180   ATGSTU25 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 25); glutathione transferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  7  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48152P337057  gw1.I.5826.1  6  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21526P150676  gw1.I.6789.1  21  AT1G79700   ovule development protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21605P151235  gw1.I.7668.1  25  AT5G43250   transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21705P151932  gw1.I.8520.1  7  AT4G24000   ATCSLG2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21748P152234  gw1.I.8935.1  11  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22345P156413  gw1.II.823.1  117  AT4G00980   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48339P338361  gw1.II.956.1  6  AT1G56070   LOS1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22413P156889  gw1.III.1300.1 26  AT1G53900   GTP binding / translation initiation factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22451P157153  gw1.III.1454.1 14  AT5G44635   minichromosome maintenance family protein / MCM family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48349P338432  gw1.III.1495.1 3     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48389P338711  gw1.III.2484.1 6     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22713P158987  gw1.III.940.1  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22732P159122  gw1.IV.1054.1 12  AT2G21090   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22756P159292  gw1.IV.1376.1 10  AT5G38940   manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22780P159454  gw1.IV.1600.1 6  AT1G62050   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21232.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22790P159528  gw1.IV.1748.1 3  AT4G04870   CLS (CARDIOLIPIN SYNTHASE); cardiolipin synthase/ phosphatidyltransferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48450P339143  gw1.IV.1924.1 1     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22931P160515  gw1.IV.3363.1 108  AT2G04100   MATE efflux family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22932P160521  gw1.IV.3377.1 20  AT5G38110   SGA01 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22943P160598  gw1.IV.3487.1 5  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22959P160707  gw1.IV.3690.1 35  AT5G40990   GLIP1 (GDSL LIPASE1); carboxylesterase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23029P161203  gw1.IV.4500.1 7  ATCG00790   chloroplast gene encoding a ribosomal protein L16 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23035P161241  gw1.IV.4597.1 4  ATCG00730   A chloroplast gene encoding subunit IV of the cytochrome b6/f complex 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23044P161305  gw1.IV.554.1  1  AT2G18360   hydrolase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 2  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23160P162119  gw1.IX.1775.1 1  AT1G19510   myb family transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48560P339908  gw1.IX.1845.1 121  AT3G18810   protein kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23188P162313  gw1.IX.2158.1 11  AT4G34412   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47805.1); contains InterPro domain Kinase binding protein CGI‐121 (InterPro:IPR013926) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23190P162325  gw1.IX.2175.1 3  AT2G15620   ATHNIR 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23191P162332  gw1.IX.218.1  42  AT4G35270   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23372P163601  gw1.IX.3976.1 8  AT5G52390   photoassimilate‐responsive protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23404P163828  gw1.IX.4378.1 2  AT4G23490   fringe‐related protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23434P164033  gw1.IX.4681.1 7  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48637P340449  gw1.V.1125.1  3  AT2G30630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06750.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76299.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22658.1); contains domain no description (G3DSA:3.40.50.300); 
contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23556P164888  gw1.V.1425.1  9  AT1G19640   JMT (JASMONIC ACID CARBOXYL METHYLTRANSFERASE); jasmonate O‐methyltransferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23578P165046  gw1.V.1639.1  53  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23708P165956  gw1.V.2832.1  11  ATCG00120   Encodes the ATPase alpha subunit 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23855P166984  gw1.V.4384.1  5  AT2G22560   kinase interacting protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23886P167202  gw1.V.4691.1  46  AT4G33590   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33600.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80154.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23941P167585  gw1.V.5368.1  30  AT1G44130   nucellin protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48795P341553  gw1.V.591.1  6  AT5G48100   TT10 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23955P167680  gw1.V.654.1  3  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24127P168886  gw1.VI.1864.1 8  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 



XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48826P341775  gw1.VI.2513.1 3     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24224P169563  gw1.VI.26.1  12  AT5G25530   DNAJ heat shock protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24238P169660  gw1.VI.2741.1 19  AT1G15550   GA4 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24278P169943  gw1.VI.45.1  4  AT4G35670   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24355P170480  gw1.VI.893.1  81  AT1G10385   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40996.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69091.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO23193.1); contains domain gb def: F14N23.28 (PTHR21426:SF4); contains domain FAMILY NOT NAMED (PTHR21426) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24392P170741  gw1.VII.1144.1  6  AT3G25810   myrcene/ocimene synthase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24595P172163  gw1.VII.3202.1  1  AT4G12680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41123.1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24614P172295  gw1.VII.3430.1  1  AT4G13260   YUC2 (YUCCA2); FAD binding / NADP binding / flavin‐containing monooxygenase/ oxidoreductase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24682P172773  gw1.VII.465.1  17  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24698P172886  gw1.VII.674.1  14  AT1G06720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G42440.1); similar to hypothetical protein OsJ_010296 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ26813.1); similar to hypothetical protein OsI_011117 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY89884.1); similar to hypothetical protein CHLREDRAFT_113591 [Chlamydomonas reinhardtii] (GB:XP_001698464.1); contains InterPro domain AARP2CN; (InterPro:IPR012948); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF663 (InterPro:IPR007034) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24701P172903  gw1.VII.684.1  4  AT3G59580   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  13  AT2G30070   ATKUP1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24865P174055  gw1.VIII.200.1 43  AT1G04420   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  2  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24976P174832  gw1.VIII.2882.1  48  AT4G37260   AtMYB73 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24984P174882  gw1.VIII.2922.1  1  AT1G66150   TMK1 (TRANSMEMBRANE KINASE 1) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25226P176579  gw1.X.210.1  129  AT1G68510   LBD42 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 42) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25431P178015  gw1.X.4269.1  5  AT5G18910   protein kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25565P178955  gw1.X.5732.1  21  AT1G04210   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 52  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25819P180733  gw1.XI.2640.1 1  AT3G23730   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25852P180958  gw1.XI.2993.1 1  ATCG00540   Encodes cytochrome f apoprotein; involved in photosynthetic electron transport chain; encoded by the chloroplast genome and is transcriptionally repressed by a nuclear gene HCF2. 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 27  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26094P182656  gw1.XII.1656.1  14  AT5G54370   late embryogenesis abundant protein‐related / LEA protein‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26214P183496  gw1.XII.752.1  1  AT2G36530   LOS2 (Low expression of osmotically responsive genes 1); phosphopyruvate hydratase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26253P183771  gw1.XIII.1083.1  146  AT3G05200   ATL6 (Arabidopsis T?xicos en Levadura 6); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26281P183965  gw1.XIII.1296.1  2  AT1G24140   matrixin family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49394P345747  gw1.XIII.1506.1  35     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49417P345910  gw1.XIII.2438.1  4     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26400P184800  gw1.XIII.2501.1  1  ATCG01100   NADH dehydrogenase ND1 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26445P185110  gw1.XIII.2908.1  7  AT1G12220   RPS5 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 5) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26448P185134  gw1.XIII.2928.1  4  AT5G54840   GTP‐binding family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26599P186188  gw1.XIV.1327.1  26  AT2G46020   CHR2 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26882P188171  gw1.XIV.438.1 7  AT3G20000   TOM40 (translocase of the outer mitochondrial membrane 40); voltage‐gated anion channel 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26888P188212  gw1.XIV.555.1 55  AT1G10720   BSD domain‐containing protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26962P188732  gw1.XIX.1597.1  1  AT5G47540   Mo25 family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27052P189362  gw1.XIX.2375.1  9  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27067P189468  gw1.XIX.2550.1  1  AT5G58260   Encodes subunit NDH‐N of NAD(P)H:plastoquinone dehydrogenase complex (Ndh complex) present in the thylakoid membrane of chloroplasts. This subunit is thought to be required for Ndh complex assembly. 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27113P189790  gw1.XIX.493.1 36  AT5G22600   similar to F‐box family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22610.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74740.1); contains InterPro domain Leucine‐rich repeat 2 (InterPro:IPR013101); contains InterPro domain FBD (InterPro:IPR013596); 
contains InterPro domain FBD‐like (InterPro:IPR006566) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27153P190071  gw1.XIX.914.1 24  AT3G02940   MYB107 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27294P191057  gw1.XV.2370.1  19  AT5G14040   mitochondrial phosphate transporter 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27359P191511  gw1.XV.3079.1  9  AT5G51760   AHG1 (ABA‐HYPERSENSITIVE GERMINATION 1); protein serine/threonine phosphatase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27525P192669  gw1.XVI.1639.1  8  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49850P348938  gw1.XVI.2915.1  18     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  46     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27663P193640  gw1.XVI.3280.1  1  AT5G02040   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27880P195157  gw1.XVII.805.1  31  AT3G28480   oxidoreductase 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49994P349947  gw1.XVIII.105.1  51  AT1G18560   hAT dimerisation domain‐containing protein / BED zinc finger domain‐containing protein / transposase‐related 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49999P349986  gw1.XVIII.1184.1  19     
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27933P195529  gw1.XVIII.1362.1  48  AT5G25610   RD22 (RESPONSIVE TO DESSICATION 22) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28039P196271  gw1.XVIII.2390.1  84  AT3G16080   60S ribosomal protein L37 (RPL37C) 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28116P196811  gw1.XVIII.3250.1  1  AT4G30950   SFD4 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28154P197072  gw1.XVIII.4.1  2  AT1G30270   ATCIPK23 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28184P197286  gw1.XVIII.650.1  22  AT5G56450   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY253  253  1  20  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50058P350394  gw1.XVIII.726.1  4     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01773P012408  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_I0086  8  AT3G19460   reticulon family protein (RTNLB11) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  92  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28731P201111  estExt_fgenesh4_pg.C_1350043  2  AT1G29470   dehydration‐responsive protein‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28828P201792  estExt_fgenesh4_pg.C_1930033  25  AT2G24390   similar to avirulence‐responsive protein‐related / avirulence induced gene (AIG) protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G31310.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43968.1); contains InterPro domain 
Butirosin biosynthesis 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28848P201934  estExt_fgenesh4_pg.C_2110009  1  AT5G19680   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41801P292606  estExt_fgenesh4_pg.C_26570001  8  AT3G01680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14653.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14657.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14661.1); contains domain PTHR13871:SF2 (PTHR13871:SF2); contains domain PTHR13871 (PTHR13871) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28914P202396  estExt_fgenesh4_pg.C_290239  23  AT2G35470   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94143.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28965P202752  estExt_fgenesh4_pg.C_40590001  27  AT5G38895   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28985P202889  estExt_fgenesh4_pg.C_440224  65  AT4G25700   CHY1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29100P203694  estExt_fgenesh4_pg.C_880051  1  AT3G26900   shikimate kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02153P015065  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1007  49  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02730P019108  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0193  45  AT1G30620   MUR4 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02767P019368  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0583  13  AT4G31340   myosin heavy chain‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02876P020129  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0214  53  AT5G01430   Got1‐like family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS03097P021673  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0071  12  AT4G16060   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44835.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29167P204165  estExt_fgenesh4_pm.C_1630012  16  AT5G22875   similar to Os04g0165500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052133.1); similar to hypothetical protein [Ipomoea trifida] (GB:AAS79573.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04287P030007  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0337  24  AT1G03430   AHP5 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSFER FACTOR 5); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41929P293500  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0457  32  AT5G19730   pectinesterase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04562P031929  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0046  6  AT1G68680   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93653.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04599P032188  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0176  15  AT3G18260   reticulon family protein (RTNLB9) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04705P032930  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0071  24  AT5G16890   exostosin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28391P198732  estExt_Genewise1_v1.C_1850029  1  AT5G09810   ACT7 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28502P199513  estExt_Genewise1_v1.C_410132  3  AT4G09650   ATP synthase delta chain 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28572P200003  estExt_Genewise1_v1.C_700203  14  AT3G22910   calcium‐transporting ATPase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00205P001433  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0323  84  AT2G22860   ATPSK2 (PHYTOSULFOKINE 2 PRECURSOR); growth factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00222P001552  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0811  1  AT4G27090   60S ribosomal protein L14 (RPL14B) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00233P001627  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II1111  68  AT1G02910   LPA1 (LOW PSII ACCUMULATION1); binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00657P004596  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0916  1  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00668P004672  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V1376  9  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00798P005584  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI2421  8  AT5G06340   diadenosine 5' 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00874P006114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VII3015  62  AT5G66800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50640.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61148.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  70  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01002P007012  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0562  46  AT3G06700   60S ribosomal protein L29 (RPL29A) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52687P368799  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0749  70     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01064P007442  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2683  21  AT4G14145   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95046.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01429P009999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV2313  12  AT4G02030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40112.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAR07074.1); similar 
to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP03421.1); contains domain PTHR15954 (PTHR15954) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01588P011114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV2838  4  AT5G51460   ATTPPA (Arabidopsis thaliana trehalose‐6‐phosphate phosphatase); trehalose‐phosphatase 



XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  18  AT2G38480   integral membrane protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01625P011374  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1414  6     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04865P034054  eugene3.00002046  1  AT1G05000   tyrosine specific protein phosphatase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04976P034829  eugene3.00002456  17  AT3G24750   unknown protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05111P035774  eugene3.00010307  20  AT2G31470   F‐box family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05126P035876  eugene3.00010448  110  AT1G04630   MEE4 (maternal effect embryo arrest 4) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05284P036987  eugene3.00011415  50  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05386P037700  eugene3.00012166  4  AT3G27010   AT‐TCP20 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05498P038485  eugene3.00012788  7  AT1G17030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.1); similar to Os05g0272800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055066.1); similar to 
unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48013.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05531P038715  eugene3.00012996  33  AT1G30620   MUR4 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05548P038830  eugene3.00013114  1  AT5G56230   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  3  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53721P376040  eugene3.00020442  11     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05647P039528  eugene3.00020451  6  AT1G03070   glutamate binding / 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05653P039568  eugene3.00020479  1  AT4G02730   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05686P039796  eugene3.00020613  10  AT5G42440   protein kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05706P039938  eugene3.00020687  28  AT5G25800   exonuclease family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06009P042057  eugene3.00021926  21  AT5G22450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48752.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06034P042236  eugene3.00030083  1  AT5G24750   similar to UDP‐glucose:sterol glucosyltransferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06142P042988  eugene3.00030647  24  AT4G27520   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06245P043713  eugene3.00031145  7  AT4G23990   ATCSLG3 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  75     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42044P294302  eugene3.00031352  17     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06309P044157  eugene3.00031379  62  AT5G13100   oxidoreductase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06328P044293  eugene3.00031450  44  AT1G03495   transferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42062P294431  eugene3.00040011  31  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06473P045311  eugene3.00040054  12  AT4G21870   26.5 kDa class P‐related heat shock protein (HSP26.5‐P) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42069P294482  eugene3.00040475  11     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06582P046072  eugene3.00040586  24  AT2G27500   glycosyl hydrolase family 17 protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06604P046222  eugene3.00040720  14  AT1G04350   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06845P047912  eugene3.00050386  1  AT4G35610   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42093P294646  eugene3.00050689  34  AT5G64260   phosphate‐responsive protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06940P048577  eugene3.00050842  32     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07089P049618  eugene3.00051457  101  AT4G02430   pre‐mRNA splicing factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07246P050717  eugene3.00060443  81  AT2G41670   GTP‐binding family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  7  AT3G13520   AGP12 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07400P051794  eugene3.00060964  4     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07411P051872  eugene3.00060987  67  AT4G29830   VIP3 (VERNALIZATION INDEPENDENCE 3); nucleotide binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07418P051921  eugene3.00061021  6  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07427P051986  eugene3.00061089  32  AT2G03500   myb family transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07465P052252  eugene3.00061235  19  AT5G62860   F‐box family protein‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07506P052540  eugene3.00061416  1  AT3G11591   unknown protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07531P052713  eugene3.00061498  7  AT1G67680   7S RNA binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07608P053254  eugene3.00061852  8  AT5G11190   SHN3 (SHINE3); DNA binding / transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07643P053500  eugene3.00061957  17  AT4G24972   TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07655P053579  eugene3.00061997  40  AT1G21270   WAK2 (wall‐associated kinase 2); protein serine/threonine kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07662P053632  eugene3.00070015  1  AT2G31890   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78554.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46382.1); contains InterPro domain RAP domain (InterPro:IPR013584) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07675P053722  eugene3.00070072  41  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07747P054224  eugene3.00070348  87  AT1G05580   ATCHX23 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07755P054285  eugene3.00070389  2  AT3G13275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45215.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07805P054632  eugene3.00070594  75  AT2G01150   RHA2B (RING‐H2 FINGER PROTEIN 2B); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07944P055602  eugene3.00080023  8  AT5G66520   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07975P055822  eugene3.00080125  3  AT5G22040   similar to zinc knuckle (CCHC‐type) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62330.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67423.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07986P055901  eugene3.00080156  39  AT2G35910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08085P056589  eugene3.00080484  4  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08112P056779  eugene3.00080609  53  AT5G05680   nuclear pore complex protein‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08193P057349  eugene3.00081020  54  AT1G69080   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08421P058944  eugene3.00090088  1  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08442P059089  eugene3.00090172  4  AT2G36300   integral membrane Yip1 family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08487P059403  eugene3.00090415  40  AT5G45600   GAS41 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08532P059721  eugene3.00090639  14  AT5G56380   F‐box family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08553P059865  eugene3.00090746  39  AT5G13630   CHLH 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08556P059888  eugene3.00090773  13  AT5G67500   porin 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08609P060260  eugene3.00090974  54  AT5G19473   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09960.1); similar to hypothetical protein [Cicer arietinum] (GB:CAB61744.1); contains InterPro domain Nitrate‐induced NOI (InterPro:IPR008700) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08638P060466  eugene3.00091127  52  AT5G12460   similar to fringe‐related protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21599.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF604 (InterPro:IPR006740) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08651P060551  eugene3.00091186  17  AT5G60440   MADS‐box protein (AGL62) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52770P369380  eugene3.00100109  32     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08756P061290  eugene3.00100114  1  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08816P061706  eugene3.00100442  3  AT2G37410   ATTIM17‐2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  2  AT1G67670   unknown protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08901P062303  eugene3.00100965  5  AT1G66140   ZFP4 (ZINC FINGER PROTEIN 4); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08902P062310  eugene3.00100966  13  AT3G10810   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08940P062574  eugene3.00101102  14  AT2G01120   ATORC4 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08978P062843  eugene3.00101273  1  AT5G61320   CYP89A3 (cytochrome P450 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  2  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08988P062914  eugene3.00101322  8  AT1G23760   JP630; polygalacturonase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09082P063572  eugene3.00101835  102  AT2G40090   ATATH9 (ABC2 homolog 9) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42206P295441  eugene3.00101904  20  AT5G59190   subtilase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09107P063744  eugene3.00101960  55  AT5G02220   similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK23883.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70860.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42208P295454  eugene3.00102012  18     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09165P064153  eugene3.00102339  1  AT1G16850   unknown protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09174P064214  eugene3.00102368  8  AT4G01970   ATSTS (ARABIDOPSIS THALIANA STACHYOSE SYNTHASE); galactinol‐raffinose galactosyltransferase/ hydrolase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09272P064901  eugene3.00110271  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09307P065144  eugene3.00110420  3  AT1G30130   similar to hypothetical protein [Brassica oleracea var. alboglabra] (GB:CAA99112.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1365 (InterPro:IPR010775) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09494P066455  eugene3.00111147  15  AT4G30580   ATS2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09507P066549  eugene3.00111187  2  AT1G16590   REV7 (Reversionless 7); DNA binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09598P067184  eugene3.00120123  7  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09626P067379  eugene3.00120185  22  AT4G01500   NGA4 (NGATHA4); transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09631P067414  eugene3.00120221  1  AT4G27810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53030.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71155.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09672P067702  eugene3.00120319  1  AT1G45616   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09727P068087  eugene3.00120523  2  AT1G49030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68031.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09884P069182  eugene3.00121053  25  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09923P069456  eugene3.00121198  7  AT4G25410   basix helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09940P069578  eugene3.00121244  19  AT1G14890   pectinesterase inhibitor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10102P070711  eugene3.00130417  4  AT1G08790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28690.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65016.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62670.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF1685 (InterPro:IPR012881) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10182P071268  eugene3.00130632  36  AT5G07610   F‐box family protein 



XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42298P296082  eugene3.00130816  21     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  19  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10427P072986  eugene3.00140050  26  AT1G58470   XF41 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10535P073745  eugene3.00140475  7  AT1G76390   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10566P073962  eugene3.00140576  1  AT2G47000   MDR4 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10706P074940  eugene3.00141052  17  AT2G05760   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10714P074996  eugene3.00141085  48  AT3G06620   protein kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10728P075096  eugene3.00141147  55  AT2G28500   LBD11 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 11) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  19  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10986P076896  eugene3.00150685  8  AT3G07160   ATGSL10 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11250P078745  eugene3.00160340  17  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11270P078884  eugene3.00160397  110  AT1G04520   33 kDa secretory protein‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11271P078891  eugene3.00160400  66  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11329P079303  eugene3.00160601  2  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11419P079932  eugene3.00160939  1  AT4G28460   unknown protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11467P080269  eugene3.00161122  18  AT4G18650   transcription factor‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51898P363278  eugene3.00170195  5     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11605P081235  eugene3.00170222  1  AT2G01050   nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11693P081848  eugene3.00180131  27  AT3G28030   UVH3 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11703P081918  eugene3.00180185  121  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11927P083487  eugene3.00181102  3  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11938P083560  eugene3.00181152  47  AT3G15810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G80120.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95691.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF567 (InterPro:IPR007612) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12147P085024  eugene3.00190826  19  AT2G31083   CLE5 (CLAVATA3/ESR‐RELATED 5); receptor binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29346P205421  eugene3.00280152  10  AT5G03240   UBQ3 (POLYUBIQUITIN 3); protein binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29378P205645  eugene3.00280266  1  AT3G09925   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29508P206552  eugene3.00290337  5  AT2G45220   pectinesterase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29585P207092  eugene3.00400272  75  AT5G42750   BKI1 (BRI1 KINASE INHIBITOR 1); protein heterodimerization 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29595P207162  eugene3.00400284  1  AT1G18210   calcium‐binding protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29624P207365  eugene3.00400380  4  AT5G55820   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45135.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42482P297373  eugene3.00410044  4     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42487P297405  eugene3.00440063  38     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29753P208265  eugene3.00440238  34  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29779P208453  eugene3.00570059  16  AT5G66110   metal ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29847P208925  eugene3.00640147  6  AT2G15490   UGT73B4; UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29865P209049  eugene3.00640210  15  AT4G36740   ATHB40 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29986P209901  eugene3.00700078  1  AT3G04780   Encodes a protein with little sequence identity with any other protein of known structure or function.  Part of this protein shows a 42% sequence identity with the C‐terminal domain of the 32‐kD human thioredoxin‐like protein. 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30135P210939  eugene3.00870028  32  AT2G30300   nodulin‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30145P211013  eugene3.00870070  21  AT3G29250   similar to short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G29260.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase [Digitalis ferruginea] (GB:AAV68714.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase 
[Digitalis thapsi] (GB:AAV68715.1); contains InterPro domain Glucose/ribitol dehydrogenase; (InterPro:IPR002347); contains InterPro domain Short‐chain dehydrogenase/reductase SDR; (InterPro:IPR002198); contains InterPro domain NAD(P)‐binding; (InterPro:IPR016040) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30168P211174  eugene3.00880086  62  AT3G01960   unknown protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  5  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30303P212115  eugene3.01200041  20  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30306P212138  eugene3.01200060  14  AT2G20875   EPF1 (EPIDERMAL PATTERNING FACTOR 1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30308P212152  eugene3.01200066  1  AT2G20760   protein binding / protein transporter/ structural molecule 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30402P212814  eugene3.01240029  13  AT1G65070   DNA mismatch repair MutS family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30635P214443  eugene3.01370083  2  AT3G18990   VRN1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30639P214468  eugene3.01400002  1  AT5G56280   CSN6A (COP9 SIGNALOSOME SUBUNIT 6A) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30641P214485  eugene3.01400007  3  AT4G26450   WIP1 (WPP‐DOMAIN INTERACTING PROTEIN 1); protein heterodimerization/ protein homodimerization 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  73  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30719P215032  eugene3.01470015  41  AT5G22570   WRKY38 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30733P215128  eugene3.01470073  12  AT2G24395   chaperone protein dnaJ‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30914P216396  eugene3.01650037  18  AT4G03965   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30987P216909  eugene3.01710025  19  AT5G17050   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31010P217067  eugene3.01780041  7  AT3G13772   endomembrane protein 70 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  25     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54580P382051  eugene3.02140004  4     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31230P218604  eugene3.02160011  2  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31271P218894  eugene3.02230026  69  AT4G30810   SCPL29 (serine carboxypeptidase‐like 29); serine carboxypeptidase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31461P220225  eugene3.03240002  2  AT1G47890   disease resistance family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  8     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31474P220317  eugene3.03420003  21  AT5G56940   ribosomal protein S16 family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42790P299524  eugene3.03430001  11  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31521P220641  eugene3.03830004  72  AT5G26230   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75978.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31655P221585  eugene3.05910001  48  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31688P221812  eugene3.06420007  2  AT4G27680   MSP1 protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31727P222086  eugene3.06770005  148  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31728P222096  eugene3.06770006  34  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31775P222423  eugene3.07200003  17  AT5G03760   ATCSLA9 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  84  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31830P222805  eugene3.07960001  2  AT3G59220   ATPIRIN1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  64  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31849P222941  eugene3.08150004  123  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  66  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31901P223304  eugene3.09060003  41  AT4G32650   ATKC1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  33  AT4G08900   arginase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31909P223360  eugene3.09070009  1  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31924P223467  eugene3.09330001  22  AT1G02790   PGA4 (POLYGALACTURONASE 4); polygalacturonase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31928P223495  eugene3.09380003  52  AT5G03610   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  39  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  22  AT1G66370   MYB113 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42875P300121  eugene3.104020001  13     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32006P224039  eugene3.104060001  106  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32034P224234  eugene3.10580001  69  AT1G05800   lipase class 3 family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32038P224262  eugene3.105810001  44  AT3G63010   GID1B 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32043P224301  eugene3.106120002  7  AT1G20480   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32051P224355  eugene3.106630001  3  AT5G67570   EMB1408 (EMBRYO DEFECTIVE 1408) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32054P224372  eugene3.106950001  73  AT4G13992   similar to DC1 domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16015.1); similar to DC1 domain‐containing protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65623.1); contains InterPro domain Protein kinase C 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32058P224405  eugene3.107600001  25  AT4G34200   EDA9 (embryo sac development arrest 9); NAD binding / amino acid binding / binding / catalytic/ cofactor binding / oxidoreductase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32079P224552  eugene3.108950001  61  AT3G47580   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32090P224630  eugene3.109560001  59  AT1G64820   MATE efflux family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32094P224653  eugene3.109880001  1  AT3G10370   glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32105P224732  eugene3.110740002  68  AT2G30390   ferrochelatase II 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32111P224771  eugene3.111120001  4  AT1G23790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G70340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40888.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF936 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32113P224790  eugene3.111190001  62  AT1G16760   protein kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32124P224867  eugene3.111910001  24  AT3G51980   binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32136P224951  eugene3.113020001  89  AT5G19530   ACL5 (ACAULIS 5) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32144P225005  eugene3.113590001  33  AT5G10720   AHK5 



XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32146P225021  eugene3.113970001  47     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32194P225356  eugene3.118120002  59  AT5G07030   pepsin A 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32208P225454  eugene3.11910001  23  AT5G40340   PWWP domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32241P225687  eugene3.121960002  1  AT1G15410   aspartate‐glutamate racemase family 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32246P225722  eugene3.122180001  22  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32261P225827  eugene3.12340005  3  AT1G62940   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32304P226124  eugene3.126890001  54  AT1G26680   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32311P226175  eugene3.127610001  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  4  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32319P226233  eugene3.12840002  124  AT4G25120   UvrD/REP helicase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32363P226541  eugene3.13120005  66  AT5G67360   ARA12; subtilase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  8  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32376P226631  eugene3.132190001  11  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32406P226838  eugene3.13420003  58  AT5G39890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G15120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14912.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1637 (InterPro:IPR012864) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32407P226847  eugene3.13420004  47  AT1G10900   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32419P226933  eugene3.13450005  2  AT1G07380   ceramidase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32422P226950  eugene3.134660001  56  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32436P227046  eugene3.135970001  72  AT1G06130   GLX2‐4 (GLYOXALASE 2‐4); hydroxyacylglutathione hydrolase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32457P227198  eugene3.13770003  5  AT3G54660   ATGR2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32464P227245  eugene3.138310002  18  AT5G39670   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32469P227282  eugene3.138830001  66  AT1G51340   MATE efflux family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32492P227440  eugene3.140890002  52  AT3G45300   IVD 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  41  AT2G47920   kinase interacting family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  49  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32504P227527  eugene3.142130001  87  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  80  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  13  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32529P227702  eugene3.144350001  13  AT4G12720   GFG1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32530P227710  eugene3.144360001  68  AT4G12610   ATRAP74 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  70  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  52  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32578P228046  eugene3.147060002  66  AT5G28050   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32604P228227  eugene3.149420001  3  AT4G17550   transporter‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32630P228410  eugene3.151650001  27  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  80  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32671P228697  eugene3.155140002  71  AT1G75210   5' nucleotidase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32674P228717  eugene3.155680002  52  AT5G07790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G61300.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  76  AT5G38560   protein kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32711P228974  eugene3.158310001  33  AT4G29920   heat shock protein‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32719P229032  eugene3.158730001  48  ATCG01060   Encodes the PsaC subunit of photosystem I. 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32742P229191  eugene3.159940001  2  AT1G66340   ETR 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32743P229199  eugene3.160090001  83  AT4G36530   hydrolase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  61  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  13  AT3G06860   MFP2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  90     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32792P229542  eugene3.164420001  21  AT2G20960   pEARLI4 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32799P229592  eugene3.165660001  65  AT1G43560   ATY2 (Arabidopsis thioredoxin y2); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  5  AT5G64120   peroxidase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32834P229838  eugene3.169110001  34  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32848P229935  eugene3.169660001  55  AT2G05990   MOD1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32854P229976  eugene3.16980005  83  AT3G26935   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  59  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32912P230378  eugene3.176920002  115  AT5G24490   30S ribosomal protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32927P230488  eugene3.178100001  14  AT5G26830   threonyl‐tRNA synthetase / threonine‐‐tRNA ligase (THRRS) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32953P230671  eugene3.180650001  15  AT1G47271   similar to CBS domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61145.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  2  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  33  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33020P231140  eugene3.186740001  10  AT5G15140   aldose 1‐epimerase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33021P231147  eugene3.186810001  137  AT2G22530   transferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  17  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  19  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33046P231321  eugene3.189210001  18  AT3G28700   similar to Os01g0588800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043438.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14897.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF185 (InterPro:IPR003788) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33054P231376  eugene3.190190001  56  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33079P231550  eugene3.19380002  23  AT3G10960   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33081P231561  eugene3.19380004  33  AT5G62940   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33082P231570  eugene3.194000001  50  AT3G61170   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33083P231579  eugene3.194040001  8  AT1G11650   ATRBP45B; RNA binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  62     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33106P231742  eugene3.196330001  41  AT5G56900   CwfJ‐like family protein / zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33108P231752  eugene3.196570001  1  AT1G18620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G74160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49165.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33113P231788  eugene3.197020001  82  AT1G64620   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  28  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33145P232012  eugene3.200110001  14  AT5G20930   TSL (TOUSLED); kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  54  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33170P232184  eugene3.203420001  26  AT3G04460   ATPEX12 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33239P232673  eugene3.20980002  34  AT1G04690   KAB1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33240P232678  eugene3.20980003  1  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33247P232727  eugene3.210420001  7  AT5G61380   PRR1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33260P232816  eugene3.212200001  73  AT3G25270   nucleic acid binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33262P232831  eugene3.212280001  24  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33280P232958  eugene3.214150001  37  AT5G64410   ATOPT4 (oligopeptide transporter 4); oligopeptide transporter 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33302P233111  eugene3.217880001  2  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33304P233127  eugene3.218240001  56  AT2G20550   DNAJ chaperone C‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33306P233140  eugene3.218740001  67     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  48  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33331P233317  eugene3.22210003  124  AT3G22200   POP2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  47  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); contains domain 
SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33341P233385  eugene3.22330001  60  AT3G48560   AHAS 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33349P233443  eugene3.22610001  68  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33358P233505  eugene3.22700003  10  AT3G57460   catalytic/ metal ion binding / metalloendopeptidase/ zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33359P233511  eugene3.22700004  32  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33362P233533  eugene3.22770002  5  AT1G76300   SMD3 (SNRNP CORE PROTEIN SMD3) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33374P233617  eugene3.23140002  7  AT3G13900   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33383P233678  eugene3.23440001  22  AT1G79870   oxidoreductase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33389P233723  eugene3.23570001  1  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33393P233748  eugene3.23650001  36  AT4G33470   HDA14 (histone deacetylase 14); histone deacetylase 



XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33424P233966  eugene3.24320002  33  AT5G54830   DOMON domain‐containing protein / dopamine beta‐monooxygenase N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  4  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  9  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33435P234045  eugene3.24730001  63  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33443P234098  eugene3.24850001  25  AT5G08030   glycerophosphoryl diester phosphodiesterase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33452P234164  eugene3.25200001  21  AT1G01090   PDH‐E1 ALPHA (PYRUVATE DEHYDROGENASE E1 ALPHA); pyruvate dehydrogenase (acetyl‐transferring) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33457P234197  eugene3.25270003  41  AT4G28300   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33470P234288  eugene3.25720001  50  AT2G38170   RCI4 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33480P234359  eugene3.26180003  14  AT5G44230   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33491P234435  eugene3.26530004  31  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54708P382943  eugene3.26830001  42     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33510P234569  eugene3.26900002  11  AT3G58810   MTP3 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  75  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33517P234613  eugene3.26950002  42  AT1G64600   copper ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54720P383030  eugene3.27100001  6     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  23  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33529P234700  eugene3.27180002  77  AT4G28510   ATPHB1 (PROHIBITIN 1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  57  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33542P234793  eugene3.27510001  3  AT1G10522   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40945.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33543P234801  eugene3.27510002  12  AT5G59240   40S ribosomal protein S8 (RPS8B) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33545P234812  eugene3.27550001  13  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  37  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33556P234888  eugene3.27710002  1     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33558P234901  eugene3.27720002  1  AT3G47570   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  40  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  16  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33573P235011  eugene3.27940001  43  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33574P235015  eugene3.28000001  27  AT1G52160   metallo‐beta‐lactamase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33580P235057  eugene3.28070001  98  AT5G61070   HDA18 (histone deacetylase 18); histone deacetylase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33581P235065  eugene3.28070002  38  AT3G44690   unknown protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33605P235235  eugene3.28390003  62  AT2G31990   exostosin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33607P235247  eugene3.28400002  38  AT2G33800   ribosomal protein S5 family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33611P235271  eugene3.28570001  5  AT2G31335   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06137.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33612P235281  eugene3.28570002  87  AT1G79730   ELF7 (EARLY FLOWERING 7) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33622P235354  eugene3.28660003  12  AT3G47910   nucleic acid binding / ubiquitin thiolesterase/ zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54745P383207  eugene3.28790001  113     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33630P235409  eugene3.28830002  41  AT1G49490   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33640P235477  eugene3.29020001  54  AT5G27600   LACS7 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 7) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33671P235697  eugene3.29490001  72  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33673P235709  eugene3.29500001  59  AT2G31170   tRNA synthetase class I (C) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33674P235718  eugene3.29520001  10  AT1G74020   SS2 (STRICTOSIDINE SYNTHASE 2); strictosidine synthase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33675P235724  eugene3.29520002  95  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  31  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54760P383308  eugene3.29840002  46     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  24  AT2G22470   AGP2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33697P235879  eugene3.29970003  4  AT2G15690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33700P235900  eugene3.29990001  64  AT1G14185   glucose‐methanol‐choline (GMC) oxidoreductase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  44  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33718P236022  eugene3.30160002  92  AT2G23390   similar to hypothetical protein OsI_015489 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94256.1); similar to Os04g0442200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052881.1); contains InterPro domain Acyl‐CoA N‐acyltransferase 
(InterPro:IPR016181); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF482 (InterPro:IPR007434) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  34  AT5G24020   ATMIND1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33721P236043  eugene3.30200001  28  AT2G35620   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  7  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33730P236110  eugene3.30340001  35  AT2G25450   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33752P236264  eugene3.30850001  2  AT1G49380   cytochrome c biogenesis protein family 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33755P236279  eugene3.30870001  7  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33758P236300  eugene3.30950002  60  AT4G28570   alcohol oxidase‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33776P236430  eugene3.31170001  51  AT3G10800   BZIP28; DNA binding / transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33777P236439  eugene3.31170002  58  AT4G28270   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  13  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33807P236649  eugene3.31660002  125  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33821P236746  eugene3.31860001  55  AT5G47560   ATSDAT 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33826P236782  eugene3.31920001  6  AT1G66570   ATSUC7 (SUCROSE‐PROTON SYMPORTER 7); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  111  AT1G20360   F‐box protein‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  64  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33840P236878  eugene3.32130001  14  AT1G70900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.2); similar to hypothetical protein 
[Vitis vinifera] (GB:CAN77015.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33848P236932  eugene3.32280001  92  AT2G07240   cysteine‐type peptidase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33859P237013  eugene3.32350001  62  AT1G77500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61884.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33864P237047  eugene3.32370003  79  AT5G54280   ATMYOS1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  44  AT2G02450   ANAC035 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33868P237070  eugene3.32400003  8  AT1G60960   IRT3 (Iron regulated transporter 3); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33880P237154  eugene3.32530001  10  AT5G11080   ubiquitin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33884P237185  eugene3.32560001  133  AT2G17845   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33886P237201  eugene3.32590001  6  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  52  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain Development and 
cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33888P237216  eugene3.32600001  77  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  89  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33898P237282  eugene3.32760002  17  AT4G33650   ADL2 (ARABIDOPSIS DYNAMIN‐LIKE 2); GTP binding / GTPase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33913P237391  eugene3.32970003  53  AT3G46100   ATHRS1 (HISTIDYL‐TRNA SYNTHETASE 1); histidine‐tRNA ligase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  54     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33931P237515  eugene3.33230001  8  AT3G55850   LAF3 ISF2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33943P237599  eugene3.33370002  4  AT3G02690   integral membrane family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33953P237670  eugene3.33520003  1  AT5G67160   transferase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33957P237697  eugene3.33550001  22  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33962P237734  eugene3.33600001  7     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33963P237737  eugene3.33610001  96  AT2G26930   ISPE 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33964P237744  eugene3.33610002  6  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33979P237849  eugene3.33900001  49  AT1G60140   ATTPS10 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33982P237872  eugene3.33910002  29  AT5G50300   xanthine/uracil/vitamin C permease family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34001P238007  eugene3.34300002  58  AT1G09800   tRNA pseudouridine synthase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34013P238090  eugene3.34680001  43  AT1G04870   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  91  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34034P238232  eugene3.35720001  29  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34069P238479  eugene3.37990001  57  AT1G02730   ATCSLD5 



XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34153P239071  eugene3.45310001  31  AT5G53940   yippee family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54999P384984  eugene3.47200001  3     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34216P239512  eugene3.51620001  3  AT3G45780   JK224 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34217P239518  eugene3.51620002  6     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  38  AT3G09560   lipin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55062P385421  eugene3.54840001  1     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34288P240015  eugene3.57960001  74  AT2G01110   PGA2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34291P240035  eugene3.58060001  53  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  33  AT5G53400   nuclear movement family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34307P240149  eugene3.59940002  65  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34308P240155  eugene3.60030001  135  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  101  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34379P240653  eugene3.67000001  14     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34399P240792  eugene3.68600002  17  AT5G13800   hydrolase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  107  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34413P240891  eugene3.70940001  21  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34417P240915  eugene3.71640001  66  AT4G36520   trichohyalin‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34482P241372  eugene3.79220002  59  AT5G53850   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34495P241464  eugene3.80650002  11  AT1G07260   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34498P241485  eugene3.80970001  44  AT1G21440   mutase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  56  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34562P241931  eugene3.89250001  77  AT5G58070   lipocalin 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34575P242020  eugene3.90530001  43  AT3G09720   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34599P242193  eugene3.93110001  2  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53934P377531  fgenesh1_pg.C_LG_I001205  4     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53812P376672  fgenesh1_pg.C_LG_I002681  21     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53806P376635  fgenesh1_pg.C_LG_I002769  11     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53423P373950  fgenesh1_pg.C_LG_IV000077 2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53332P373314  fgenesh1_pg.C_LG_IV001068 2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52835P369832  fgenesh1_pg.C_LG_IX000802 22     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53266P372849  fgenesh1_pg.C_LG_V000557 5     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53140P371971  fgenesh1_pg.C_LG_VI000345 49     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53055P371377  fgenesh1_pg.C_LG_VI001932 68     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  41     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52926P370470  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000981  6     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52768P369368  fgenesh1_pg.C_LG_X000141  12     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52745P369207  fgenesh1_pg.C_LG_X000234  46     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52618P368313  fgenesh1_pg.C_LG_XI000461 34     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  11     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52173P365202  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001267  71     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51726P362071  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000064  12     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51683P361774  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000459  17     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52008P364047  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000694  36     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52003P364011  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000747  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51977P363828  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000846  24     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51890P363222  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000214  6     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51821P362738  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000095  9     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54220P379529  fgenesh1_pg.C_scaffold_1086000002  26     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55332P387317  fgenesh1_pg.C_scaffold_13585000001  34     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51170P358179  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000039  40     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54405P380827  fgenesh1_pg.C_scaffold_1626000002  1     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  16     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54518P381615  fgenesh1_pg.C_scaffold_196000028  18     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50867P356058  fgenesh1_pg.C_scaffold_205000010  5     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54634P382429  fgenesh1_pg.C_scaffold_228000013  24     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50536P353744  fgenesh1_pg.C_scaffold_2767000002  14     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51614P361285  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000009  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51608P361249  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000166  1     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55545P388808  fgenesh1_pg.C_scaffold_3714000001  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  10     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51558P360896  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000085  36     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55638P389455  fgenesh1_pg.C_scaffold_6253000001  11     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55647P389517  fgenesh1_pg.C_scaffold_6685000002  1     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51500P360492  fgenesh1_pg.C_scaffold_70000170  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55197P386370  fgenesh1_pg.C_scaffold_780000003  92     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55470P388278  fgenesh1_pg.C_scaffold_877000001  10     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55252P386756  fgenesh1_pg.C_scaffold_880000003  1     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  146     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12219P085530  fgenesh4_kg.C_LG_IV000054 4  AT1G79010   NADH‐ubiquinone oxidoreductase 23 kDa subunit 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  6  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12246P085720  fgenesh4_pg.C_LG_I000090  7  AT3G58060   cation efflux family protein / metal tolerance protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12248P085733  fgenesh4_pg.C_LG_I000098  36  AT1G59750   ARF1 (AUXIN RESPONSE FACTOR 1); transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12258P085800  fgenesh4_pg.C_LG_I000139  70  AT5G06640   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12343P086397  fgenesh4_pg.C_LG_I000639  45  AT5G50060   invertase/pectin methylesterase inhibitor family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12414P086896  fgenesh4_pg.C_LG_I001053  78  AT1G72570   DNA binding / transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12627P088386  fgenesh4_pg.C_LG_I002333  83  AT5G55690   MADS‐box protein (AGL47) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43162P302132  fgenesh4_pg.C_LG_I002393  3  AT5G13200   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43169P302179  fgenesh4_pg.C_LG_I002502  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43193P302346  fgenesh4_pg.C_LG_I003004  3  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12757P089298  fgenesh4_pg.C_LG_I003040  3  AT5G03060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.2) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12828P089791  fgenesh4_pg.C_LG_II000113  45  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  1  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12904P090324  fgenesh4_pg.C_LG_II000497  41  AT3G63200   PLA IIIB 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12967P090768  fgenesh4_pg.C_LG_II000838  19  AT3G56850   AREB3 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13044P091308  fgenesh4_pg.C_LG_II001252  6  AT2G44830   protein kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13048P091332  fgenesh4_pg.C_LG_II001303  31  AT1G27360   squamosa promoter‐binding protein‐like 11 (SPL11) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13062P091429  fgenesh4_pg.C_LG_II001400  57  AT2G45680   TCP family transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13074P091512  fgenesh4_pg.C_LG_II001466  2  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13124P091867  fgenesh4_pg.C_LG_II001790  33  AT3G62650   binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13142P091989  fgenesh4_pg.C_LG_II001862  35  AT5G24380   YSL2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  46  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13185P092290  fgenesh4_pg.C_LG_II002124  14  AT4G35985   senescence/dehydration‐associated protein‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  29  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13259P092809  fgenesh4_pg.C_LG_II002593  3     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13297P093073  fgenesh4_pg.C_LG_III000122 1  AT1G80000   similar to glycine‐rich protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G15280.2); similar to Os01g0595100 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043467.1); similar to glycine‐rich protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:BAD52900.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13448P094134  fgenesh4_pg.C_LG_III000885 16  AT3G19780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33780.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15395.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF179 (InterPro:IPR003774); contains InterPro 
domain Thioredoxin‐like fold (InterPro:IPR012336); contains InterPro domain Thioredoxin fold (InterPro:IPR012335) 



XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13518P094626  fgenesh4_pg.C_LG_III001277 13  AT1G65010   hydrogen ion transmembrane transporter/ protein binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13560P094918  fgenesh4_pg.C_LG_III001539 3  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13636P095446  fgenesh4_pg.C_LG_IV000042 77  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43386P303701  fgenesh4_pg.C_LG_IV000154 2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13803P096618  fgenesh4_pg.C_LG_IV001025 73  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43454P304173  fgenesh4_pg.C_LG_IV001215 6     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13912P097380  fgenesh4_pg.C_LG_IX000169 6  AT5G67420   LBD37 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 37) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13918P097422  fgenesh4_pg.C_LG_IX000220 1  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13946P097620  fgenesh4_pg.C_LG_IX000422 93  AT3G46590   TRFL1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14009P098059  fgenesh4_pg.C_LG_IX000812 76  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14025P098169  fgenesh4_pg.C_LG_IX000889 47  AT5G12360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14190.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16841.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14068P098473  fgenesh4_pg.C_LG_IX001210 58  AT1G07476   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G07473.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14107P098743  fgenesh4_pg.C_LG_IX001455 3  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14165P099152  fgenesh4_pg.C_LG_V000268 40  AT1G61170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11120.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14288P100012  fgenesh4_pg.C_LG_V000972 52  AT3G05270   similar to myosin heavy chain‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77580.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71653.1); contains InterPro domain Prefoldin (InterPro:IPR009053); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF869 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14355P100482  fgenesh4_pg.C_LG_V001609 1  AT1G53470   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14371P100594  fgenesh4_pg.C_LG_V001708 8  AT4G11170   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14439P101069  fgenesh4_pg.C_LG_VI000307 8  AT2G41200   similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC147961g27v2 [Medicago truncatula] (GB:ABD28332.2); contains domain EF‐hand (SSF47473) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14471P101292  fgenesh4_pg.C_LG_VI000457 6  AT3G57630   exostosin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14508P101555  fgenesh4_pg.C_LG_VI000654 18  AT3G09430   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15639.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14712P102982  fgenesh4_pg.C_LG_VI001751 33  AT5G41840   F‐box family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14896P104272  fgenesh4_pg.C_LG_VII000940  30  AT5G66900   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14910P104366  fgenesh4_pg.C_LG_VII000987  5  AT4G37210   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14919P104430  fgenesh4_pg.C_LG_VII001050  41  AT2G18500   OFP7 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14949P104643  fgenesh4_pg.C_LG_VII001281  22  AT3G55100   ABC transporter family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15046P105319  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000457  1  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15139P105972  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000967  6  AT5G49320   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44872.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1218 (InterPro:IPR009606) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15162P106129  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001079  8  AT5G51530   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15207P106444  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001296  50  AT4G21215   unknown protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15217P106517  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001360  2  AT1G31690   copper ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15299P107087  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001853  9     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15490P108427  fgenesh4_pg.C_LG_X001111  2  AT5G11730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25970.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70606.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF266 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15543P108801  fgenesh4_pg.C_LG_X001355  11  AT3G06520   agenet domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15547P108828  fgenesh4_pg.C_LG_X001398  13  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15643P109500  fgenesh4_pg.C_LG_X002084  13  AT5G04320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10440.1); similar to hypothetical protein OsI_009118 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87885.1); contains InterPro domain Shugoshin 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15667P109663  fgenesh4_pg.C_LG_X002263  3  AT3G52490   heat shock protein‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15677P109738  fgenesh4_pg.C_LG_X002318  2  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15689P109818  fgenesh4_pg.C_LG_XI000024 2  AT4G21920   unknown protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15727P110086  fgenesh4_pg.C_LG_XI000214 3  AT3G17640   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43730P306109  fgenesh4_pg.C_LG_XI000249 2  AT4G23180   CRK10 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15851P110951  fgenesh4_pg.C_LG_XI001289 7  AT4G31230   protein kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  47  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 (PTHR21726) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43849P306942  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000117  9     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16135P112940  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000032  67  AT4G24026   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10810.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94041.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16226P113579  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000643  85  AT2G47480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62640.1); similar to hypothetical protein OsI_010903 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY89670.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16299P114088  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001408  10  AT5G13480   FY 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16408P114853  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000854  51  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16415P114904  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000928  2  AT1G31280   AGO2 (ARGONAUTE 2); nucleic acid binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16511P115572  fgenesh4_pg.C_LG_XV000590  15  AT5G26950   AGL93; transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44032P308218  fgenesh4_pg.C_LG_XV000867  1     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44039P308267  fgenesh4_pg.C_LG_XV000920  12     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16633P116427  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000255  2  AT1G28110   SCPL45; serine carboxypeptidase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16710P116964  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000928  19  AT3G53820   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16727P117084  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001056  2  AT1G60720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33710.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16826P117779  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000498  11  AT3G02150   TFPD 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44132P308923  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000201  14     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16868P118072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000290  11  AT5G11550   binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16896P118272  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000515  17  AT3G61010   glycosyl hydrolase family protein 85 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44152P309064  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000706  5     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16926P118481  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000708  3  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16969P118781  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001008  1  AT1G19250   FMO1 (FLAVIN‐DEPENDENT MONOOXYGENASE 1); monooxygenase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34658P242605  fgenesh4_pg.C_scaffold_10185000001  49  AT1G19580   GAMMA CA1 (GAMMA CARBONIC ANHYDRASE 1); carbonate dehydratase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  80  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44186P309300  fgenesh4_pg.C_scaffold_1026000002  37     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  70  AT1G06760   histone H1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44198P309380  fgenesh4_pg.C_scaffold_1043000004  74     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34693P242850  fgenesh4_pg.C_scaffold_10686000001  37  AT5G64840   ATGCN5 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 5) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  26     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34766P243361  fgenesh4_pg.C_scaffold_11404000001  1  AT4G23900   nucleoside diphosphate kinase 4 (NDK4) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44249P309742  fgenesh4_pg.C_scaffold_1144000001  17     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34786P243502  fgenesh4_pg.C_scaffold_11687000001  6  AT1G70940   PIN3 (PIN‐FORMED 3); auxin:hydrogen symporter/ transporter 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44268P309871  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000013  7     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34807P243649  fgenesh4_pg.C_scaffold_11763000001  94  AT1G72010   TCP family transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34828P243794  fgenesh4_pg.C_scaffold_11849000001  35  AT3G44600   CYP71 (CYCLOPHILIN71); chromatin binding / histone binding / peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44291P310037  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000015  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  76  AT3G22200   POP2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  96  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34909P244361  fgenesh4_pg.C_scaffold_1221000001  22  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34938P244564  fgenesh4_pg.C_scaffold_12414000001  16  AT4G03280   PETC 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34941P244587  fgenesh4_pg.C_scaffold_12472000001  34  AT2G43120   pirin 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34944P244604  fgenesh4_pg.C_scaffold_12495000001  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34945P244611  fgenesh4_pg.C_scaffold_1250000003  23  AT4G15940   fumarylacetoacetate hydrolase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44370P310590  fgenesh4_pg.C_scaffold_129000018  17     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35008P245051  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000015  43  AT3G19840   FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35009P245058  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000029  22  AT2G26520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G57500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81423.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44381P310663  fgenesh4_pg.C_scaffold_1305000002  5     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  18  AT3G48000   ALDH2B4 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35029P245202  fgenesh4_pg.C_scaffold_13090000001  12  AT5G38510   rhomboid family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35036P245246  fgenesh4_pg.C_scaffold_131000042  12  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35062P245429  fgenesh4_pg.C_scaffold_13212000001  31  AT1G51780   ILL5 (IAA‐leucine resistant (ILR)‐like gene 5); metallopeptidase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35157P246097  fgenesh4_pg.C_scaffold_13964000001  47  AT4G29020   glycine‐rich protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35201P246406  fgenesh4_pg.C_scaffold_14289000001  43  AT5G44680   methyladenine glycosylase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44483P311379  fgenesh4_pg.C_scaffold_14360000001  7     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35214P246495  fgenesh4_pg.C_scaffold_14489000001  79  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35239P246669  fgenesh4_pg.C_scaffold_14634000001  63  AT1G76965   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35275P246925  fgenesh4_pg.C_scaffold_14872000001  13  AT2G41260   M17 



XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35293P247050  fgenesh4_pg.C_scaffold_15037000001  4  AT1G60230   radical SAM domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35294P247058  fgenesh4_pg.C_scaffold_15051000002  44  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35304P247128  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000005  1  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35314P247197  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000078  13  AT5G20260   exostosin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35319P247232  fgenesh4_pg.C_scaffold_15256000001  29  AT5G43280   ATDCI1 (DELTA(3 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35322P247252  fgenesh4_pg.C_scaffold_15300000001  96  AT3G24495   MSH7 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35336P247352  fgenesh4_pg.C_scaffold_15390000001  20  AT1G16610   SR45 (arginine/serine‐rich 45); RNA binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  2  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35414P247897  fgenesh4_pg.C_scaffold_15857000001  1  AT5G48840   PANC (Arabidopsis homolog of bacterial panC); pantoate‐beta‐alanine ligase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35428P247994  fgenesh4_pg.C_scaffold_160000018  28  AT2G37000   TCP family transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35448P248134  fgenesh4_pg.C_scaffold_16147000001  8  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35463P248241  fgenesh4_pg.C_scaffold_16242000001  26  AT1G69550   disease resistance protein (TIR‐NBS class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35477P248335  fgenesh4_pg.C_scaffold_16314000001  1  AT1G27770   ACA1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35481P248367  fgenesh4_pg.C_scaffold_16383000001  6  AT5G33280   chloride channel‐like (CLC) protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35502P248509  fgenesh4_pg.C_scaffold_16446000001  2  AT2G35510   SRO1 (SIMILAR TO RCD ONE 1); NAD+ ADP‐ribosyltransferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  42  AT1G49540   nucleotide binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  4     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35566P248962  fgenesh4_pg.C_scaffold_16844000001  129  AT4G36910   LEJ2 (LOSS OF THE TIMING OF ET AND JA BIOSYNTHESIS 2) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  28  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  27     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35619P249333  fgenesh4_pg.C_scaffold_17250000001  55  AT5G54650   Fh5 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35622P249350  fgenesh4_pg.C_scaffold_17272000001  19  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35623P249355  fgenesh4_pg.C_scaffold_1729000001  1  AT3G16370   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35668P249676  fgenesh4_pg.C_scaffold_178000033  27  AT2G32780   ubiquitin‐specific protease 1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35672P249703  fgenesh4_pg.C_scaffold_17839000001  58  AT2G17510   EMB2763 (EMBRYO DEFECTIVE 2763); RNA binding / ribonuclease 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  64  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35788P250516  fgenesh4_pg.C_scaffold_18825000001  69  AT1G05205   similar to hypothetical protein OsJ_021517 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ38034.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD45491.1); similar to hypothetical protein OsI_023333 
[Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ02101.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35798P250581  fgenesh4_pg.C_scaffold_18930000001  18  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35820P250737  fgenesh4_pg.C_scaffold_19124000001  10  AT1G31670   copper amine oxidase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35823P250760  fgenesh4_pg.C_scaffold_19198000001  41  AT4G19200   proline‐rich family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35824P250767  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000010  9  AT5G60100   APRR3 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35838P250864  fgenesh4_pg.C_scaffold_19263000001  4  AT2G41350   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G21980.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69456.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35843P250901  fgenesh4_pg.C_scaffold_19291000001  4  AT1G62500   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35855P250985  fgenesh4_pg.C_scaffold_19342000001  48  AT4G00630   KEA2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35868P251076  fgenesh4_pg.C_scaffold_19457000001  44  AT1G78970   LUP1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35894P251255  fgenesh4_pg.C_scaffold_19693000001  36  AT4G33240   similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14270.1); similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G71010.1); similar to 
hypothetical protein OsJ_026421 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ42938.1); similar to 1‐phosphatidylinositol‐3‐phosphate 5‐kinase‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD08735.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65175.1); contains InterPro domain Zinc finger 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35901P251306  fgenesh4_pg.C_scaffold_19747000001  82  AT5G23880   CPSF100 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  30  AT5G25820   exostosin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  72  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35922P251450  fgenesh4_pg.C_scaffold_19934000001  10  AT4G15010   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35939P251573  fgenesh4_pg.C_scaffold_20049000001  15  AT3G24495   MSH7 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35968P251776  fgenesh4_pg.C_scaffold_20235000001  49  AT5G54810   TRP2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35991P251935  fgenesh4_pg.C_scaffold_20467000001  22     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  122  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36042P252294  fgenesh4_pg.C_scaffold_20971000001  62  AT4G34520   FAE1 (FATTY ACID ELONGATION1); acyltransferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36075P252524  fgenesh4_pg.C_scaffold_21276000001  2  AT1G23330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10740.1); similar to Os05g0408300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055523.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42648.1); 
contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36078P252544  fgenesh4_pg.C_scaffold_21313000001  21     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36081P252566  fgenesh4_pg.C_scaffold_21355000001  88  AT3G10350   anion‐transporting ATPase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36083P252577  fgenesh4_pg.C_scaffold_21385000001  35  AT1G55550   microtubule motor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36095P252662  fgenesh4_pg.C_scaffold_21470000001  15  AT3G03490   PEX19‐1 (PEROXIN 19‐1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36110P252765  fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018  1  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36114P252792  fgenesh4_pg.C_scaffold_21628000001  49  AT5G24060   similar to binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G49140.1); similar to hypothetical protein OsJ_032866 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ18657.1); contains domain PENTATRICOPEPTIDE REPEAT‐CONTAINING PROTEIN 
(PTHR10483); contains domain SELENIUM‐BINDING PROTEIN (PTHR10483:SF4) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  47  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36136P252950  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000003  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36149P253040  fgenesh4_pg.C_scaffold_21884000001  107  AT1G52000   jacalin lectin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  37  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36161P253123  fgenesh4_pg.C_scaffold_2195000001  42  AT1G75660   XRN3 (5'‐3' exoribonuclease 3); 5'‐3' exoribonuclease 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36164P253148  fgenesh4_pg.C_scaffold_21988000001  31  AT2G33420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25800.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04470.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71451.1); similar to hypothetical protein LOC_Os03g04560 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF93881.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63332.1); contains InterPro domain Munc13 homology 2 (InterPro:IPR014772); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF810 (InterPro:IPR008528); contains InterPro domain Munc13 homology 1 (InterPro:IPR014770) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36178P253243  fgenesh4_pg.C_scaffold_22050000001  74  AT3G05160   sugar transporter 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36214P253497  fgenesh4_pg.C_scaffold_2279000002  5  AT5G12330   LRP1 (LATERAL ROOT PRIMORDIUM 1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36233P253631  fgenesh4_pg.C_scaffold_2357000002  36  AT2G24310   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G47170.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  77  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36248P253735  fgenesh4_pg.C_scaffold_2432000002  1  AT4G34131   UGT73B3 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B3); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  37  AT2G39800   P5CS1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36295P254065  fgenesh4_pg.C_scaffold_2591000001  30  AT4G25450   ATNAP8 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 8) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36319P254231  fgenesh4_pg.C_scaffold_2661000002  14  AT3G63460   WD‐40 repeat family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36330P254310  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000001  17  AT3G06360   AGP27 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36349P254442  fgenesh4_pg.C_scaffold_2775000001  21  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36383P254679  fgenesh4_pg.C_scaffold_2801000001  24  AT2G16250   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36385P254694  fgenesh4_pg.C_scaffold_2810000001  37  AT1G31800   LUT5 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  2  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36420P254935  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000001  35  AT1G52950   replication protein‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36478P255340  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000362  60  AT4G25190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G30710.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ50142.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF566 
(InterPro:IPR007573) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36513P255591  fgenesh4_pg.C_scaffold_3050000002  100  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  64  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45217P316516  fgenesh4_pg.C_scaffold_311000005  2  AT4G19610   RNA binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  113  AT1G67870   glycine‐rich protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36546P255821  fgenesh4_pg.C_scaffold_3169000001  9  AT1G22150   SULTR1;3 (sulfate transporter); sulfate transmembrane transporter 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36555P255881  fgenesh4_pg.C_scaffold_319000001  1     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36574P256017  fgenesh4_pg.C_scaffold_3288000001  102  AT5G43890   SUPER1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36583P256079  fgenesh4_pg.C_scaffold_3310000001  10  AT5G26860   LON_ARA_ARA (Lon protease homolog gene); ATP binding / ATP‐dependent peptidase/ serine‐type peptidase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45242P316693  fgenesh4_pg.C_scaffold_331000001  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36588P256115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3324000001  60  AT2G41680   thioredoxin reductase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  14  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36609P256261  fgenesh4_pg.C_scaffold_3382000001  79  AT1G73720   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36844P257908  fgenesh4_pg.C_scaffold_4268000001  26  AT3G12670   EMB2742 (EMBRYO DEFECTIVE 2742); CTP synthase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36853P257969  fgenesh4_pg.C_scaffold_4335000001  3  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36934P258535  fgenesh4_pg.C_scaffold_4863000001  80  AT5G45610   binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36952P258664  fgenesh4_pg.C_scaffold_5047000001  6  AT1G30650   AR411 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36987P258909  fgenesh4_pg.C_scaffold_5354000001  36  AT1G28640   GDSL‐motif lipase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  17  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  32  AT1G52510   hydrolase 



XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37044P259306  fgenesh4_pg.C_scaffold_5730000001  3  AT2G38120   PIR1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37050P259348  fgenesh4_pg.C_scaffold_5773000002  14  AT3G16170   acyl‐activating enzyme 13 (AAE13) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  84  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37097P259675  fgenesh4_pg.C_scaffold_622000002  8  AT2G48030   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37155P260083  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000212  76     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37182P260273  fgenesh4_pg.C_scaffold_654000001  24  AT4G25440   ZFWD1 (zinc finger WD40 repeat protein 1); nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37186P260299  fgenesh4_pg.C_scaffold_6577000001  9  AT2G44840   EREBP 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37204P260422  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000122  2  AT3G14270   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37215P260499  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000204  14  AT4G18180   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37227P260587  fgenesh4_pg.C_scaffold_6682000001  102  AT2G28380   DRB2 (DSRNA‐BINDING PROTEIN 2); double‐stranded RNA binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  94  AT5G48600   SMC4 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37275P260922  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000132  110  AT3G05040   HST 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37315P261203  fgenesh4_pg.C_scaffold_7057000001  32  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37369P261580  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000042  33  AT1G18700   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37415P261903  fgenesh4_pg.C_scaffold_8173000001  8  AT3G60240   EIF4G 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37487P262407  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000148  1  AT5G45330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G26110.1); similar to hypothetical protein [Glycine max] (GB:BAB41197.1); contains domain PTHR13586 (PTHR13586) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45825P320771  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000029  38     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37570P262988  fgenesh4_pg.C_scaffold_9318000001  13  AT3G58350   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37588P263112  fgenesh4_pg.C_scaffold_9577000001  40  AT3G07330   ATCSLC6 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  72  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37595P263161  fgenesh4_pg.C_scaffold_9690000001  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45884P321188  fgenesh4_pg.C_scaffold_9702000001  6     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17071P119491  fgenesh4_pm.C_LG_I000593 7  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17144P120002  fgenesh4_pm.C_LG_II000072 15  AT3G07860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61986.1); contains domain G3DSA:3.10.20.90 (G3DSA:3.10.20.90); contains domain SSF54236 (SSF54236) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17184P120286  fgenesh4_pm.C_LG_II000447 2  AT1G22260   ZYP1a 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17201P120403  fgenesh4_pm.C_LG_II000668 5  AT3G60690   auxin‐responsive family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17241P120683  fgenesh4_pm.C_LG_II001143 65  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17327P121289  fgenesh4_pm.C_LG_IV000199  72  AT2G20740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23953.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17353P121469  fgenesh4_pm.C_LG_IV000478  25  AT4G39110   protein kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17400P121800  fgenesh4_pm.C_LG_IX000373  1  AT1G70210   CYCD1;1 (CYCLIN D1;1); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17607P123244  fgenesh4_pm.C_LG_VII000464  3  AT4G38970   fructose‐bisphosphate aldolase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17701P123906  fgenesh4_pm.C_LG_X000042 23  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45972P321804  fgenesh4_pm.C_LG_XII000415  2  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45980P321856  fgenesh4_pm.C_LG_XV000431  6  AT5G62180   ATCXE20 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 20); carboxylesterase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37711P263976  fgenesh4_pm.C_scaffold_184000008  1  AT1G17810   BETA‐TIP (BETA‐TONOPLAST INTRINSIC PROTEIN); water channel 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46001P322002  fgenesh4_pm.C_scaffold_28000121  1  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18094P126654  grail3.0001020101  6  AT2G27680   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18247P127727  grail3.0002012102  1  AT1G77620   nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53200P372391  grail3.0002015201  12     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18250P127745  grail3.0002016001  25  AT1G77400   similar to hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21695.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18257P127795  grail3.0002024501  85  AT1G15120   ubiquinol‐cytochrome C reductase complex 7.8 kDa protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18262P127834  grail3.0002031401  1  AT1G71740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18560.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60388.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18285P127994  grail3.0002054701  4     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18312P128183  grail3.0002076401  13  AT1G47670   amino acid transporter family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18377P128638  grail3.0003037601  8  AT4G36920   FL1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18404P128824  grail3.0003058501  14  AT1G18400   BEE1 (BR ENHANCED EXPRESSION 1); transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18443P129099  grail3.0003089301  2  AT4G14600   Identical to Bet1‐like protein At4g14600 [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q8VXX9;GB:O23316); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61644.1); contains InterPro 
domain Target SNARE coiled‐coil region (InterPro:IPR000727) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18469P129282  grail3.0004011501  4  AT5G06860   PGIP1 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 1); protein binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18498P129486  grail3.0005000301  35  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18613P130290  grail3.0006038101  86  AT1G68800   TCP12 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18662P130628  grail3.0007005101  5  AT5G11810   similar to Os02g0135600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001045818.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ79019.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52911P370364  grail3.0009006901  32     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  69  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19013P133088  grail3.0013006001  1  AT5G02600   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19029P133197  grail3.0013021201  2  AT2G25970   KH domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19126P133880  grail3.0015013101  3  AT1G27510   similar to EX1 (EXECUTER1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33630.1); similar to EX1 (EXECUTER1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33630.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64344.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19162P134133  grail3.0016000101  63  AT3G05936   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17316.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19166P134157  grail3.0016004301  3  AT5G06420   zinc finger (CCCH‐type/C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19249P134740  grail3.0018002102  12  AT4G17720   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19285P134990  grail3.0018030801  4  AT4G23330   eukaryotic translation initiation factor‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19288P135015  grail3.0018034701  14  AT5G52830   WRKY27 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19394P135754  grail3.0020031301  1  AT1G63270   ATNAP10 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 10) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19402P135811  grail3.0021000101  8  AT1G66070   translation initiation factor‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19540P136776  grail3.0023023701  14  AT5G59030   COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane transporter 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19612P137280  grail3.0025004501  3  AT2G37740   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19633P137426  grail3.0026003001  7  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19665P137650  grail3.0026035702  1  AT4G16444   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14486.1); contains domain PTHR11615 (PTHR11615); contains domain PTHR11615:SF3 (PTHR11615:SF3) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  52  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37815P264699  grail3.0028013701  16  AT5G03120   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68657.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19746P138219  grail3.0031021401  8  AT5G54165   unknown protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19815P138702  grail3.0033016301  4  AT2G26500   cytochrome b6f complex subunit (petM) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  73  AT2G45190   YAB1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20018P140123  grail3.0039020401  4  AT3G61870   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95718.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51664P361641  grail3.0048000101  7     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53749P376233  grail3.0051015201  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20265P141854  grail3.0053008501  2  AT3G52110   similar to hypothetical protein OsI_009975 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88742.1); similar to Os03g0174200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049125.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20330P142306  grail3.0058003801  1  AT5G16960   NADP‐dependent oxidoreductase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  1  AT2G47410   nucleotide binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37951P265652  grail3.0064002001  2  AT3G21865   PEX22 (PEROXIN 22); protein binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  28  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro domain 
Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20618P144321  grail3.0085007701  22  AT1G64790   binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20687P144807  grail3.0093008801  8  AT1G61110   ANAC025 (Arabidopsis NAC domain containing protein 25); transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51642P361486  grail3.0094003701  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20890P146226  grail3.0139003401  1  AT5G15540   EMB2773 (EMBRYO DEFECTIVE 2773); binding / protein binding / zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38164P267148  grail3.0140005901  26  AT1G30570   protein kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46177P323233  grail3.0143000101  1     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20895P146264  grail3.0143000301  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38183P267280  grail3.0145001401  2  AT5G57030   LUT2 (LUTEIN DEFICIENT 2); lycopene epsilon cyclase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38302P268108  grail3.0216000501  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50511P353569  grail3.0218000401  5     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38318P268222  grail3.0243000601  1  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54051P378347  grail3.0258000701  1     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38352P268458  grail3.0331000101  3  AT4G19050   mob1/phocein family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50553P353864  grail3.0331000401  3     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38356P268490  grail3.0345000101  2  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38427P268988  grail3.0797000201  17  AT5G25950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25960.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70607.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF239 



XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  62  AT2G23150   NRAMP3 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38447P269129  grail3.0907000501  78  AT4G32920   glycine‐rich protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55267P386858  grail3.0920000101  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46237P323655  grail3.1025000101  8     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54244P379701  grail3.1147000201  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50676P354719  grail3.11800000101  17     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55324P387260  grail3.12238000101  7     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54298P380075  grail3.1274000101  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38514P269597  grail3.1330000103  7  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38516P269606  grail3.1345000101  137  AT4G29120   6‐phosphogluconate dehydrogenase NAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38571P269996  grail3.16262000101  88  AT1G13560   AAPT1 (AMINOALCOHOLPHOSPHOTRANSFERASE 1); phosphatidyltransferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38572P270002  grail3.16262000201  74  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  28  AT5G13630   CHLH 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38583P270077  grail3.16884000101  36  AT5G11350   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38628P270391  grail3.20091000101  31  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38634P270434  grail3.2061000501  71  AT4G02320   pectinesterase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38645P270511  grail3.2112000101  3  AT3G23790   AMP‐binding protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  31     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38677P270738  grail3.2633000201  5  AT4G32590   ferredoxin‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38683P270780  grail3.2678000201  9  AT1G67230   LINC1 (LITTLE NUCLEI1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38687P270809  grail3.2746000101  25  AT2G03770   sulfotransferase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  91  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  63  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54742P383185  grail3.2831000201  27     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38719P271033  grail3.3125000101  83  AT1G18270   ketose‐bisphosphate aldolase class‐II family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38720P271039  grail3.3126000101  55  AT2G41700   similar to ATATH11 (ABC2 homolog 11) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38724P271068  grail3.3170000101  110  AT5G61140   DEAD box RNA helicase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38733P271129  grail3.3249000201  29  AT3G23640   HGL1 (HETEROGLYCAN GLUCOSIDASE 1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38735P271143  grail3.3265000101  3  AT5G60280   lectin protein kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38736P271151  grail3.3269000101  68  AT1G65410   ATNAP11 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  21     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  11  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  59  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55440P388070  grail3.7572000101  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38841P271887  grail3.8153000101  15  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38850P271948  grail3.8602000101  44  AT2G19870   tRNA/rRNA methyltransferase (SpoU) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38932P272524  gw1.10981.1.146  AT5G09830   BolA‐like family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38957P272697  gw1.11546.3.16  AT3G09870   auxin‐responsive family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38984P272884  gw1.11755.1.12  AT5G35360   CAC2 (acetyl co‐enzyme A carboxylase biotin carboxylase subunit) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39062P273430  gw1.121.61.1  22  AT5G57390   AIL5 (AINTEGUMENTA‐LIKE 5); DNA binding / transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39130P273909  gw1.12342.1.13  AT1G01440   extra‐large G‐protein‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46470P325286  gw1.1248.11.113     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  63  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.13     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39234P274634  gw1.12936.1.133  AT5G47040   Lon protease homolog 1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46508P325550  gw1.1296.5.1  2  ATCG00710   Encodes a 8 kD phosphoprotein that is a component of the photosystem II oxygen evolving core. Its exact molecular function has not been determined but it may play a role in mediating electron transfer between the secondary quinone acceptors 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39251P274756  gw1.130.31.1  3  AT3G18990   VRN1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46523P325655  gw1.132.11.1  8     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39313P275189  gw1.13210.1.13  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39390P275728  gw1.13680.1.149  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39415P275905  gw1.13845.3.113  AT2G03890   phosphatidylinositol 3‐ and 4‐kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39461P276226  gw1.142.211.115  AT1G73280   SCPL3 (serine carboxypeptidase‐like 3); serine carboxypeptidase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39511P276575  gw1.14504.3.122  AT2G43360   BIO2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  40     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.1103  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39590P277125  gw1.150.181.16  AT4G37360   CYP81D2 (cytochrome P450 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39591P277136  gw1.150.197.169  AT4G37370   CYP81D8 (cytochrome P450 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39628P277396  gw1.15358.1.167  AT1G67120   midasin‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39652P277562  gw1.15570.4.150  AT1G53500   MUM4 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46757P327297  gw1.1588.8.1  46     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39694P277853  gw1.159.55.1  1  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39699P277889  gw1.15947.1.13  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39755P278285  gw1.16535.1.120  AT5G47720   acetyl‐CoA C‐acyltransferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39763P278335  gw1.166.186.14  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39770P278384  gw1.166.8.1  4  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39855P278982  gw1.1732.4.1  2  AT5G57020   NMT1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39856P278991  gw1.17338.5.16  AT5G36880   acetyl‐CoA synthetase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.1107  AT5G61410   RPE 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39937P279558  gw1.18498.2.138  AT4G33760   tRNA synthetase class II (D 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39943P279595  gw1.18512.1.110  AT2G02540   ZFHD4 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40031P280215  gw1.19905.1.189  AT1G24290   AAA‐type ATPase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40037P280259  gw1.19998.4.165  AT1G31160   zinc‐binding protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40048P280330  gw1.201.30.1  90  AT5G23530   ATCXE18 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 18); carboxylesterase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40116P280811  gw1.20837.1.148  AT2G43580   chitinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40118P280826  gw1.20880.5.16  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40119P280831  gw1.20904.1.16  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40157P281099  gw1.21444.1.177  AT3G21110   PUR7 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40167P281168  gw1.216.11.1  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40168P281173  gw1.216.28.1  11  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40185P281289  gw1.218.28.1  1  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40219P281529  gw1.225.7.1  4  AT4G28890   protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40224P281568  gw1.2282.2.1  33  AT5G03555   permease 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40271P281893  gw1.250.14.1  2  AT1G61310   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40278P281940  gw1.252.38.1  7  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40295P282063  gw1.257.2.1  105  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40323P282258  gw1.271.11.1  9  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40445P283109  gw1.280.18.1  15  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40469P283280  gw1.29.190.1  3  AT1G32380   ribose‐phosphate pyrophosphokinase 2 / phosphoribosyl diphosphate synthetase 2 (PRS2) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40534P283736  gw1.2958.7.1  4  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40545P283812  gw1.3010.3.1  2  AT5G66280   GMD1 (GDP‐D‐MANNOSE 4 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40573P284006  gw1.3231.1.1  42  AT3G14790   RHM3 (RHAMNOSE BIOSYNTHESIS 3); catalytic 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40591P284134  gw1.3358.2.1  27  AT1G17860   trypsin and protease inhibitor family protein / Kunitz family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40663P284636  gw1.374.10.1  2  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47441P332081  gw1.402.1.1  6     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40911P286375  gw1.4238.2.1  12  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47551P332851  gw1.464.1.1  12     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47575P333023  gw1.494.4.1  25  AT3G16520   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 



XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41176P288227  gw1.6306.1.1  3  AT5G66610   zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47718P334017  gw1.667.2.1  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41453P290170  gw1.7437.1.1  12  AT4G14450   Identical to Uncharacterized protein At4g14450 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41464P290243  gw1.7542.1.1  4  AT4G35830   aconitate hydratase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41543P290801  gw1.8421.1.1  51  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  39  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47893P335239  gw1.8703.1.1  2     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47908P335344  gw1.88.268.1  3     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41659P291612  gw1.928.5.1  6  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47951P335646  gw1.942.4.1  9  AT3G09270   ATGSTU8 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 8); glutathione transferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21001P147004  gw1.I.1470.1  37  AT5G43210   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21013P147090  gw1.I.153.1  1  AT1G71450   AP2 domain‐containing transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21125P147872  gw1.I.2790.1  3  AT5G40660   ATP12 protein‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21206P148436  gw1.I.348.1  6  ATCG00720   Encodes the cytochrome b(6) subunit of the cytochrome b6f complex. 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21217P148515  gw1.I.3546.1  25  AT5G09430   hydrolase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21374P149617  gw1.I.5177.1  3  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21377P149634  gw1.I.5190.1  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21379P149651  gw1.I.5201.1  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21381P149667  gw1.I.5216.1  4  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  7  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48152P337057  gw1.I.5826.1  6  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21526P150676  gw1.I.6789.1  20  AT1G79700   ovule development protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21605P151235  gw1.I.7668.1  24  AT5G43250   transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21705P151932  gw1.I.8520.1  7  AT4G24000   ATCSLG2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21748P152234  gw1.I.8935.1  10  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22016P154109  gw1.II.2113.1  1  AT1G76420   NAC368 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22345P156413  gw1.II.823.1  116  AT4G00980   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48339P338361  gw1.II.956.1  6  AT1G56070   LOS1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22413P156889  gw1.III.1300.1 26  AT1G53900   GTP binding / translation initiation factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22451P157153  gw1.III.1454.1 14  AT5G44635   minichromosome maintenance family protein / MCM family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48349P338432  gw1.III.1495.1 1     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48389P338711  gw1.III.2484.1 6     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22713P158987  gw1.III.940.1  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22732P159122  gw1.IV.1054.1 12  AT2G21090   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22756P159292  gw1.IV.1376.1 10  AT5G38940   manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22780P159454  gw1.IV.1600.1 6  AT1G62050   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21232.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22790P159528  gw1.IV.1748.1 3  AT4G04870   CLS (CARDIOLIPIN SYNTHASE); cardiolipin synthase/ phosphatidyltransferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48450P339143  gw1.IV.1924.1 1     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22931P160515  gw1.IV.3363.1 107  AT2G04100   MATE efflux family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22932P160521  gw1.IV.3377.1 19  AT5G38110   SGA01 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22943P160598  gw1.IV.3487.1 5  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22959P160707  gw1.IV.3690.1 34  AT5G40990   GLIP1 (GDSL LIPASE1); carboxylesterase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23029P161203  gw1.IV.4500.1 6  ATCG00790   chloroplast gene encoding a ribosomal protein L16 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23035P161241  gw1.IV.4597.1 2  ATCG00730   A chloroplast gene encoding subunit IV of the cytochrome b6/f complex 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23044P161305  gw1.IV.554.1  1  AT2G18360   hydrolase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23120P161838  gw1.IX.1314.1 2  AT3G50310   MAPKKK20 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 20); kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23160P162119  gw1.IX.1775.1 1  AT1G19510   myb family transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48560P339908  gw1.IX.1845.1 121  AT3G18810   protein kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23188P162313  gw1.IX.2158.1 12  AT4G34412   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47805.1); contains InterPro domain Kinase binding protein CGI‐121 (InterPro:IPR013926) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23190P162325  gw1.IX.2175.1 2  AT2G15620   ATHNIR 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23191P162332  gw1.IX.218.1  41  AT4G35270   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23372P163601  gw1.IX.3976.1 8  AT5G52390   photoassimilate‐responsive protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23404P163828  gw1.IX.4378.1 2  AT4G23490   fringe‐related protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23434P164033  gw1.IX.4681.1 7  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48637P340449  gw1.V.1125.1  3  AT2G30630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06750.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76299.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22658.1); contains domain no description (G3DSA:3.40.50.300); 
contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23556P164888  gw1.V.1425.1  9  AT1G19640   JMT (JASMONIC ACID CARBOXYL METHYLTRANSFERASE); jasmonate O‐methyltransferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23578P165046  gw1.V.1639.1  54  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23708P165956  gw1.V.2832.1  11  ATCG00120   Encodes the ATPase alpha subunit 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23855P166984  gw1.V.4384.1  5  AT2G22560   kinase interacting protein‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23886P167202  gw1.V.4691.1  45  AT4G33590   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33600.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80154.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23941P167585  gw1.V.5368.1  30  AT1G44130   nucellin protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48795P341553  gw1.V.591.1  6  AT5G48100   TT10 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23955P167680  gw1.V.654.1  3  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24127P168886  gw1.VI.1864.1 8  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48826P341775  gw1.VI.2513.1 1     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24224P169563  gw1.VI.26.1  12  AT5G25530   DNAJ heat shock protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24238P169660  gw1.VI.2741.1 18  AT1G15550   GA4 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24278P169943  gw1.VI.45.1  3  AT4G35670   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24355P170480  gw1.VI.893.1  80  AT1G10385   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40996.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69091.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO23193.1); contains domain gb def: F14N23.28 (PTHR21426:SF4); contains domain FAMILY NOT NAMED (PTHR21426) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24392P170741  gw1.VII.1144.1  6  AT3G25810   myrcene/ocimene synthase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24595P172163  gw1.VII.3202.1  1  AT4G12680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41123.1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24614P172295  gw1.VII.3430.1  1  AT4G13260   YUC2 (YUCCA2); FAD binding / NADP binding / flavin‐containing monooxygenase/ oxidoreductase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24682P172773  gw1.VII.465.1  16  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24698P172886  gw1.VII.674.1  14  AT1G06720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G42440.1); similar to hypothetical protein OsJ_010296 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ26813.1); similar to hypothetical protein OsI_011117 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY89884.1); similar to hypothetical protein CHLREDRAFT_113591 [Chlamydomonas reinhardtii] (GB:XP_001698464.1); contains InterPro domain AARP2CN; (InterPro:IPR012948); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF663 (InterPro:IPR007034) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24701P172903  gw1.VII.684.1  4  AT3G59580   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  13  AT2G30070   ATKUP1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24865P174055  gw1.VIII.200.1 42  AT1G04420   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  2  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24976P174832  gw1.VIII.2882.1  47  AT4G37260   AtMYB73 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24984P174882  gw1.VIII.2922.1  1  AT1G66150   TMK1 (TRANSMEMBRANE KINASE 1) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25226P176579  gw1.X.210.1  127  AT1G68510   LBD42 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 42) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25431P178015  gw1.X.4269.1  5  AT5G18910   protein kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25565P178955  gw1.X.5732.1  20  AT1G04210   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 49  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25819P180733  gw1.XI.2640.1 1  AT3G23730   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25852P180958  gw1.XI.2993.1 1  ATCG00540   Encodes cytochrome f apoprotein; involved in photosynthetic electron transport chain; encoded by the chloroplast genome and is transcriptionally repressed by a nuclear gene HCF2. 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 27  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26094P182656  gw1.XII.1656.1  14  AT5G54370   late embryogenesis abundant protein‐related / LEA protein‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26253P183771  gw1.XIII.1083.1  145  AT3G05200   ATL6 (Arabidopsis T?xicos en Levadura 6); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26281P183965  gw1.XIII.1296.1  2  AT1G24140   matrixin family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49394P345747  gw1.XIII.1506.1  34     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49417P345910  gw1.XIII.2438.1  4     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26400P184800  gw1.XIII.2501.1  1  ATCG01100   NADH dehydrogenase ND1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26441P185087  gw1.XIII.2866.1  2  AT5G54770   THI1 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26445P185110  gw1.XIII.2908.1  6  AT1G12220   RPS5 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 5) 



XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26448P185134  gw1.XIII.2928.1  4  AT5G54840   GTP‐binding family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26599P186188  gw1.XIV.1327.1  25  AT2G46020   CHR2 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26847P187927  gw1.XIV.3899.1  6  AT5G03795   oxidoreductase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26882P188171  gw1.XIV.438.1 5  AT3G20000   TOM40 (translocase of the outer mitochondrial membrane 40); voltage‐gated anion channel 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26888P188212  gw1.XIV.555.1 54  AT1G10720   BSD domain‐containing protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26962P188732  gw1.XIX.1597.1  1  AT5G47540   Mo25 family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27052P189362  gw1.XIX.2375.1  6  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27067P189468  gw1.XIX.2550.1  1  AT5G58260   Encodes subunit NDH‐N of NAD(P)H:plastoquinone dehydrogenase complex (Ndh complex) present in the thylakoid membrane of chloroplasts. This subunit is thought to be required for Ndh complex assembly. 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27113P189790  gw1.XIX.493.1 36  AT5G22600   similar to F‐box family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22610.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74740.1); contains InterPro domain Leucine‐rich repeat 2 (InterPro:IPR013101); contains InterPro domain FBD (InterPro:IPR013596); 
contains InterPro domain FBD‐like (InterPro:IPR006566) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27153P190071  gw1.XIX.914.1 24  AT3G02940   MYB107 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27294P191057  gw1.XV.2370.1  18  AT5G14040   mitochondrial phosphate transporter 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27525P192669  gw1.XVI.1639.1  8  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27563P192938  gw1.XVI.2137.1  1  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49850P348938  gw1.XVI.2915.1  18     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  46     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27663P193640  gw1.XVI.3280.1  1  AT5G02040   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27880P195157  gw1.XVII.805.1  31  AT3G28480   oxidoreductase 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49994P349947  gw1.XVIII.105.1  51  AT1G18560   hAT dimerisation domain‐containing protein / BED zinc finger domain‐containing protein / transposase‐related 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49999P349986  gw1.XVIII.1184.1  19     
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27933P195529  gw1.XVIII.1362.1  50  AT5G25610   RD22 (RESPONSIVE TO DESSICATION 22) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28039P196271  gw1.XVIII.2390.1  83  AT3G16080   60S ribosomal protein L37 (RPL37C) 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28116P196811  gw1.XVIII.3250.1  1  AT4G30950   SFD4 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28184P197286  gw1.XVIII.650.1  22  AT5G56450   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY254  254  1  20  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50058P350394  gw1.XVIII.726.1  4     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01773P012408  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_I0086  8  AT3G19460   reticulon family protein (RTNLB11) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  84  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28731P201111  estExt_fgenesh4_pg.C_1350043  2  AT1G29470   dehydration‐responsive protein‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28828P201792  estExt_fgenesh4_pg.C_1930033  24  AT2G24390   similar to avirulence‐responsive protein‐related / avirulence induced gene (AIG) protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G31310.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43968.1); contains InterPro domain 
Butirosin biosynthesis 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28848P201934  estExt_fgenesh4_pg.C_2110009  1  AT5G19680   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41801P292606  estExt_fgenesh4_pg.C_26570001  7  AT3G01680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14653.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14657.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14661.1); contains domain PTHR13871:SF2 (PTHR13871:SF2); contains domain PTHR13871 (PTHR13871) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28914P202396  estExt_fgenesh4_pg.C_290239  21  AT2G35470   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94143.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28965P202752  estExt_fgenesh4_pg.C_40590001  27  AT5G38895   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28985P202889  estExt_fgenesh4_pg.C_440224  60  AT4G25700   CHY1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29100P203694  estExt_fgenesh4_pg.C_880051  1  AT3G26900   shikimate kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02153P015065  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1007  47  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02595P018159  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1416  66  AT5G60580   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02730P019108  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0193  40  AT1G30620   MUR4 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02767P019368  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0583  12  AT4G31340   myosin heavy chain‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02876P020129  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0214  51  AT5G01430   Got1‐like family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS03097P021673  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0071  10  AT4G16060   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44835.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29167P204165  estExt_fgenesh4_pm.C_1630012  16  AT5G22875   similar to Os04g0165500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052133.1); similar to hypothetical protein [Ipomoea trifida] (GB:AAS79573.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04287P030007  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0337  23  AT1G03430   AHP5 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSFER FACTOR 5); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41929P293500  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0457  30  AT5G19730   pectinesterase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04562P031929  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0046  6  AT1G68680   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93653.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04599P032188  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0176  14  AT3G18260   reticulon family protein (RTNLB9) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04705P032930  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0071  24  AT5G16890   exostosin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28502P199513  estExt_Genewise1_v1.C_410132  3  AT4G09650   ATP synthase delta chain 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28572P200003  estExt_Genewise1_v1.C_700203  13  AT3G22910   calcium‐transporting ATPase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00205P001433  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0323  77  AT2G22860   ATPSK2 (PHYTOSULFOKINE 2 PRECURSOR); growth factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00222P001552  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0811  1  AT4G27090   60S ribosomal protein L14 (RPL14B) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00233P001627  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II1111  66  AT1G02910   LPA1 (LOW PSII ACCUMULATION1); binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00657P004596  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0916  1  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00668P004672  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V1376  8  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00798P005584  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI2421  8  AT5G06340   diadenosine 5' 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00874P006114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VII3015  59  AT5G66800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50640.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61148.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  70  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01002P007012  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0562  47  AT3G06700   60S ribosomal protein L29 (RPL29A) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52687P368799  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0749  64     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01064P007442  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2683  21  AT4G14145   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95046.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01429P009999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV2313  12  AT4G02030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40112.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAR07074.1); similar 
to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP03421.1); contains domain PTHR15954 (PTHR15954) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01588P011114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV2838  4  AT5G51460   ATTPPA (Arabidopsis thaliana trehalose‐6‐phosphate phosphatase); trehalose‐phosphatase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  18  AT2G38480   integral membrane protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01625P011374  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1414  6     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04865P034054  eugene3.00002046  1  AT1G05000   tyrosine specific protein phosphatase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04976P034829  eugene3.00002456  17  AT3G24750   unknown protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05111P035774  eugene3.00010307  20  AT2G31470   F‐box family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05126P035876  eugene3.00010448  101  AT1G04630   MEE4 (maternal effect embryo arrest 4) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05284P036987  eugene3.00011415  49  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05386P037700  eugene3.00012166  4  AT3G27010   AT‐TCP20 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05498P038485  eugene3.00012788  7  AT1G17030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.1); similar to Os05g0272800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055066.1); similar to 
unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48013.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05531P038715  eugene3.00012996  33  AT1G30620   MUR4 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05548P038830  eugene3.00013114  1  AT5G56230   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  3  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53721P376040  eugene3.00020442  11     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05647P039528  eugene3.00020451  6  AT1G03070   glutamate binding / 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05653P039568  eugene3.00020479  1  AT4G02730   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05686P039796  eugene3.00020613  10  AT5G42440   protein kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05706P039938  eugene3.00020687  25  AT5G25800   exonuclease family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06009P042057  eugene3.00021926  21  AT5G22450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48752.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06034P042236  eugene3.00030083  2  AT5G24750   similar to UDP‐glucose:sterol glucosyltransferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06142P042988  eugene3.00030647  24  AT4G27520   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  76     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42044P294302  eugene3.00031352  16     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06309P044157  eugene3.00031379  59  AT5G13100   oxidoreductase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06328P044293  eugene3.00031450  42  AT1G03495   transferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42062P294431  eugene3.00040011  31  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06473P045311  eugene3.00040054  12  AT4G21870   26.5 kDa class P‐related heat shock protein (HSP26.5‐P) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42069P294482  eugene3.00040475  11     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06582P046072  eugene3.00040586  23  AT2G27500   glycosyl hydrolase family 17 protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06604P046222  eugene3.00040720  14  AT1G04350   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06845P047912  eugene3.00050386  1  AT4G35610   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42093P294646  eugene3.00050689  34  AT5G64260   phosphate‐responsive protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06940P048577  eugene3.00050842  31     



XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07089P049618  eugene3.00051457  94  AT4G02430   pre‐mRNA splicing factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  7  AT3G13520   AGP12 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07400P051794  eugene3.00060964  4     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07411P051872  eugene3.00060987  66  AT4G29830   VIP3 (VERNALIZATION INDEPENDENCE 3); nucleotide binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07418P051921  eugene3.00061021  6  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07427P051986  eugene3.00061089  30  AT2G03500   myb family transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07465P052252  eugene3.00061235  19  AT5G62860   F‐box family protein‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07506P052540  eugene3.00061416  1  AT3G11591   unknown protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07531P052713  eugene3.00061498  6  AT1G67680   7S RNA binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07608P053254  eugene3.00061852  6  AT5G11190   SHN3 (SHINE3); DNA binding / transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07643P053500  eugene3.00061957  17  AT4G24972   TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07655P053579  eugene3.00061997  37  AT1G21270   WAK2 (wall‐associated kinase 2); protein serine/threonine kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07662P053632  eugene3.00070015  1  AT2G31890   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78554.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46382.1); contains InterPro domain RAP domain (InterPro:IPR013584) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07675P053722  eugene3.00070072  41  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07747P054224  eugene3.00070348  86  AT1G05580   ATCHX23 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07755P054285  eugene3.00070389  2  AT3G13275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45215.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07805P054632  eugene3.00070594  70  AT2G01150   RHA2B (RING‐H2 FINGER PROTEIN 2B); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07944P055602  eugene3.00080023  8  AT5G66520   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07975P055822  eugene3.00080125  3  AT5G22040   similar to zinc knuckle (CCHC‐type) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62330.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67423.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07986P055901  eugene3.00080156  40  AT2G35910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08085P056589  eugene3.00080484  4  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08112P056779  eugene3.00080609  54  AT5G05680   nuclear pore complex protein‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08193P057349  eugene3.00081020  54  AT1G69080   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08421P058944  eugene3.00090088  1  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08442P059089  eugene3.00090172  4  AT2G36300   integral membrane Yip1 family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08487P059403  eugene3.00090415  39  AT5G45600   GAS41 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08532P059721  eugene3.00090639  15  AT5G56380   F‐box family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08553P059865  eugene3.00090746  38  AT5G13630   CHLH 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08556P059888  eugene3.00090773  13  AT5G67500   porin 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08609P060260  eugene3.00090974  53  AT5G19473   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09960.1); similar to hypothetical protein [Cicer arietinum] (GB:CAB61744.1); contains InterPro domain Nitrate‐induced NOI (InterPro:IPR008700) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08638P060466  eugene3.00091127  53  AT5G12460   similar to fringe‐related protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21599.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF604 (InterPro:IPR006740) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08651P060551  eugene3.00091186  17  AT5G60440   MADS‐box protein (AGL62) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52770P369380  eugene3.00100109  32     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08756P061290  eugene3.00100114  1  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08816P061706  eugene3.00100442  3  AT2G37410   ATTIM17‐2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  2  AT1G67670   unknown protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08901P062303  eugene3.00100965  5  AT1G66140   ZFP4 (ZINC FINGER PROTEIN 4); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08902P062310  eugene3.00100966  13  AT3G10810   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08940P062574  eugene3.00101102  14  AT2G01120   ATORC4 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08978P062843  eugene3.00101273  1  AT5G61320   CYP89A3 (cytochrome P450 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  2  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08988P062914  eugene3.00101322  8  AT1G23760   JP630; polygalacturonase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09082P063572  eugene3.00101835  95  AT2G40090   ATATH9 (ABC2 homolog 9) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09107P063744  eugene3.00101960  53  AT5G02220   similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK23883.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70860.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42208P295454  eugene3.00102012  18     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09165P064153  eugene3.00102339  1  AT1G16850   unknown protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09174P064214  eugene3.00102368  7  AT4G01970   ATSTS (ARABIDOPSIS THALIANA STACHYOSE SYNTHASE); galactinol‐raffinose galactosyltransferase/ hydrolase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09272P064901  eugene3.00110271  2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09307P065144  eugene3.00110420  3  AT1G30130   similar to hypothetical protein [Brassica oleracea var. alboglabra] (GB:CAA99112.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1365 (InterPro:IPR010775) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09494P066455  eugene3.00111147  15  AT4G30580   ATS2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09507P066549  eugene3.00111187  2  AT1G16590   REV7 (Reversionless 7); DNA binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09598P067184  eugene3.00120123  7  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09626P067379  eugene3.00120185  22  AT4G01500   NGA4 (NGATHA4); transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09631P067414  eugene3.00120221  1  AT4G27810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53030.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71155.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09672P067702  eugene3.00120319  1  AT1G45616   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09727P068087  eugene3.00120523  2  AT1G49030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68031.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09884P069182  eugene3.00121053  25  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09923P069456  eugene3.00121198  7  AT4G25410   basix helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09940P069578  eugene3.00121244  19  AT1G14890   pectinesterase inhibitor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10102P070711  eugene3.00130417  4  AT1G08790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28690.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65016.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62670.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF1685 (InterPro:IPR012881) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10182P071268  eugene3.00130632  35  AT5G07610   F‐box family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42298P296082  eugene3.00130816  22     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  19  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10427P072986  eugene3.00140050  26  AT1G58470   XF41 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10535P073745  eugene3.00140475  7  AT1G76390   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10566P073962  eugene3.00140576  1  AT2G47000   MDR4 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10706P074940  eugene3.00141052  16  AT2G05760   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10714P074996  eugene3.00141085  49  AT3G06620   protein kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10728P075096  eugene3.00141147  56  AT2G28500   LBD11 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 11) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  19  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10986P076896  eugene3.00150685  8  AT3G07160   ATGSL10 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11250P078745  eugene3.00160340  17  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11270P078884  eugene3.00160397  101  AT1G04520   33 kDa secretory protein‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11271P078891  eugene3.00160400  59  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11329P079303  eugene3.00160601  2  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11419P079932  eugene3.00160939  1  AT4G28460   unknown protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11467P080269  eugene3.00161122  18  AT4G18650   transcription factor‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51898P363278  eugene3.00170195  5     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11605P081235  eugene3.00170222  1  AT2G01050   nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11703P081918  eugene3.00180185  116  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11927P083487  eugene3.00181102  3  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11938P083560  eugene3.00181152  44  AT3G15810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G80120.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95691.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF567 (InterPro:IPR007612) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12147P085024  eugene3.00190826  19  AT2G31083   CLE5 (CLAVATA3/ESR‐RELATED 5); receptor binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29346P205421  eugene3.00280152  10  AT5G03240   UBQ3 (POLYUBIQUITIN 3); protein binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29378P205645  eugene3.00280266  1  AT3G09925   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29508P206552  eugene3.00290337  5  AT2G45220   pectinesterase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29585P207092  eugene3.00400272  70  AT5G42750   BKI1 (BRI1 KINASE INHIBITOR 1); protein heterodimerization 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29595P207162  eugene3.00400284  1  AT1G18210   calcium‐binding protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29624P207365  eugene3.00400380  4  AT5G55820   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45135.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42482P297373  eugene3.00410044  4     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42487P297405  eugene3.00440063  34     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29753P208265  eugene3.00440238  34  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29779P208453  eugene3.00570059  16  AT5G66110   metal ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29847P208925  eugene3.00640147  5  AT2G15490   UGT73B4; UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29865P209049  eugene3.00640210  15  AT4G36740   ATHB40 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29986P209901  eugene3.00700078  1  AT3G04780   Encodes a protein with little sequence identity with any other protein of known structure or function.  Part of this protein shows a 42% sequence identity with the C‐terminal domain of the 32‐kD human thioredoxin‐like protein. 



XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30135P210939  eugene3.00870028  32  AT2G30300   nodulin‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30145P211013  eugene3.00870070  19  AT3G29250   similar to short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G29260.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase [Digitalis ferruginea] (GB:AAV68714.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase 
[Digitalis thapsi] (GB:AAV68715.1); contains InterPro domain Glucose/ribitol dehydrogenase; (InterPro:IPR002347); contains InterPro domain Short‐chain dehydrogenase/reductase SDR; (InterPro:IPR002198); contains InterPro domain NAD(P)‐binding; (InterPro:IPR016040) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30168P211174  eugene3.00880086  62  AT3G01960   unknown protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  5  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30303P212115  eugene3.01200041  20  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30306P212138  eugene3.01200060  14  AT2G20875   EPF1 (EPIDERMAL PATTERNING FACTOR 1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30308P212152  eugene3.01200066  1  AT2G20760   protein binding / protein transporter/ structural molecule 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30402P212814  eugene3.01240029  13  AT1G65070   DNA mismatch repair MutS family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30635P214443  eugene3.01370083  2  AT3G18990   VRN1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30639P214468  eugene3.01400002  1  AT5G56280   CSN6A (COP9 SIGNALOSOME SUBUNIT 6A) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30641P214485  eugene3.01400007  4  AT4G26450   WIP1 (WPP‐DOMAIN INTERACTING PROTEIN 1); protein heterodimerization/ protein homodimerization 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  71  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30719P215032  eugene3.01470015  41  AT5G22570   WRKY38 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30733P215128  eugene3.01470073  12  AT2G24395   chaperone protein dnaJ‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30914P216396  eugene3.01650037  18  AT4G03965   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30987P216909  eugene3.01710025  17  AT5G17050   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31010P217067  eugene3.01780041  6  AT3G13772   endomembrane protein 70 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31113P217787  eugene3.01950004  3  AT3G03130   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G17160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62214.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  25     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54580P382051  eugene3.02140004  4     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31230P218604  eugene3.02160011  1  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31271P218894  eugene3.02230026  65  AT4G30810   SCPL29 (serine carboxypeptidase‐like 29); serine carboxypeptidase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31461P220225  eugene3.03240002  1  AT1G47890   disease resistance family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  8     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31474P220317  eugene3.03420003  21  AT5G56940   ribosomal protein S16 family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42790P299524  eugene3.03430001  9  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31521P220641  eugene3.03830004  66  AT5G26230   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75978.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31655P221585  eugene3.05910001  48  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31688P221812  eugene3.06420007  2  AT4G27680   MSP1 protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31727P222086  eugene3.06770005  144  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31728P222096  eugene3.06770006  33  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31775P222423  eugene3.07200003  17  AT5G03760   ATCSLA9 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  77  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  64  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31849P222941  eugene3.08150004  116  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31857P222996  eugene3.08250005  1  AT2G26560   PLA2A 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  62  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31901P223304  eugene3.09060003  41  AT4G32650   ATKC1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  33  AT4G08900   arginase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31909P223360  eugene3.09070009  1  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31924P223467  eugene3.09330001  21  AT1G02790   PGA4 (POLYGALACTURONASE 4); polygalacturonase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31928P223495  eugene3.09380003  50  AT5G03610   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  38  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  21  AT1G66370   MYB113 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42875P300121  eugene3.104020001  14     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32006P224039  eugene3.104060001  104  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32034P224234  eugene3.10580001  67  AT1G05800   lipase class 3 family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32038P224262  eugene3.105810001  44  AT3G63010   GID1B 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32043P224301  eugene3.106120002  7  AT1G20480   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32051P224355  eugene3.106630001  3  AT5G67570   EMB1408 (EMBRYO DEFECTIVE 1408) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32054P224372  eugene3.106950001  69  AT4G13992   similar to DC1 domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16015.1); similar to DC1 domain‐containing protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65623.1); contains InterPro domain Protein kinase C 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32058P224405  eugene3.107600001  25  AT4G34200   EDA9 (embryo sac development arrest 9); NAD binding / amino acid binding / binding / catalytic/ cofactor binding / oxidoreductase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32079P224552  eugene3.108950001  56  AT3G47580   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32090P224630  eugene3.109560001  59  AT1G64820   MATE efflux family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32094P224653  eugene3.109880001  1  AT3G10370   glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32105P224732  eugene3.110740002  63  AT2G30390   ferrochelatase II 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32111P224771  eugene3.111120001  4  AT1G23790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G70340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40888.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF936 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32113P224790  eugene3.111190001  62  AT1G16760   protein kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32124P224867  eugene3.111910001  23  AT3G51980   binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32136P224951  eugene3.113020001  90  AT5G19530   ACL5 (ACAULIS 5) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32144P225005  eugene3.113590001  34  AT5G10720   AHK5 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32146P225021  eugene3.113970001  45     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32194P225356  eugene3.118120002  59  AT5G07030   pepsin A 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32241P225687  eugene3.121960002  1  AT1G15410   aspartate‐glutamate racemase family 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32246P225722  eugene3.122180001  22  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32261P225827  eugene3.12340005  3  AT1G62940   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32304P226124  eugene3.126890001  52  AT1G26680   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32311P226175  eugene3.127610001  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  4  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32319P226233  eugene3.12840002  121  AT4G25120   UvrD/REP helicase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32363P226541  eugene3.13120005  67  AT5G67360   ARA12; subtilase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  8  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32376P226631  eugene3.132190001  9  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32406P226838  eugene3.13420003  56  AT5G39890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G15120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14912.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1637 (InterPro:IPR012864) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32407P226847  eugene3.13420004  47  AT1G10900   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32419P226933  eugene3.13450005  2  AT1G07380   ceramidase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32422P226950  eugene3.134660001  55  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32436P227046  eugene3.135970001  68  AT1G06130   GLX2‐4 (GLYOXALASE 2‐4); hydroxyacylglutathione hydrolase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32457P227198  eugene3.13770003  5  AT3G54660   ATGR2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32464P227245  eugene3.138310002  18  AT5G39670   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32469P227282  eugene3.138830001  67  AT1G51340   MATE efflux family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32492P227440  eugene3.140890002  51  AT3G45300   IVD 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  38  AT2G47920   kinase interacting family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32497P227479  eugene3.14110004  46  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32504P227527  eugene3.142130001  87  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  77  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  13  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32529P227702  eugene3.144350001  12  AT4G12720   GFG1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32530P227710  eugene3.144360001  68  AT4G12610   ATRAP74 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  65  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  49  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32578P228046  eugene3.147060002  63  AT5G28050   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32604P228227  eugene3.149420001  2  AT4G17550   transporter‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32630P228410  eugene3.151650001  26  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  80  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32671P228697  eugene3.155140002  66  AT1G75210   5' nucleotidase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32674P228717  eugene3.155680002  49  AT5G07790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G61300.1) 



XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  75  AT5G38560   protein kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32711P228974  eugene3.158310001  34  AT4G29920   heat shock protein‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32719P229032  eugene3.158730001  49  ATCG01060   Encodes the PsaC subunit of photosystem I. 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32742P229191  eugene3.159940001  2  AT1G66340   ETR 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32743P229199  eugene3.160090001  78  AT4G36530   hydrolase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  61  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  13  AT3G06860   MFP2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  90     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32792P229542  eugene3.164420001  21  AT2G20960   pEARLI4 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32799P229592  eugene3.165660001  64  AT1G43560   ATY2 (Arabidopsis thioredoxin y2); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  5  AT5G64120   peroxidase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32834P229838  eugene3.169110001  33  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32848P229935  eugene3.169660001  54  AT2G05990   MOD1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32854P229976  eugene3.16980005  78  AT3G26935   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  58  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32927P230488  eugene3.178100001  14  AT5G26830   threonyl‐tRNA synthetase / threonine‐‐tRNA ligase (THRRS) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32953P230671  eugene3.180650001  15  AT1G47271   similar to CBS domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61145.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  2  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  33  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33020P231140  eugene3.186740001  10  AT5G15140   aldose 1‐epimerase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33021P231147  eugene3.186810001  134  AT2G22530   transferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  16  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  19  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33046P231321  eugene3.189210001  17  AT3G28700   similar to Os01g0588800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043438.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14897.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF185 (InterPro:IPR003788) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33054P231376  eugene3.190190001  53  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33079P231550  eugene3.19380002  23  AT3G10960   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33081P231561  eugene3.19380004  34  AT5G62940   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33082P231570  eugene3.194000001  51  AT3G61170   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33083P231579  eugene3.194040001  8  AT1G11650   ATRBP45B; RNA binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  57     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33106P231742  eugene3.196330001  38  AT5G56900   CwfJ‐like family protein / zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33113P231788  eugene3.197020001  80  AT1G64620   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  28  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33145P232012  eugene3.200110001  14  AT5G20930   TSL (TOUSLED); kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  50  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33170P232184  eugene3.203420001  26  AT3G04460   ATPEX12 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33239P232673  eugene3.20980002  34  AT1G04690   KAB1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33240P232678  eugene3.20980003  1  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33247P232727  eugene3.210420001  3  AT5G61380   PRR1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33260P232816  eugene3.212200001  74  AT3G25270   nucleic acid binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33262P232831  eugene3.212280001  24  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33280P232958  eugene3.214150001  33  AT5G64410   ATOPT4 (oligopeptide transporter 4); oligopeptide transporter 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33302P233111  eugene3.217880001  2  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33304P233127  eugene3.218240001  56  AT2G20550   DNAJ chaperone C‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33306P233140  eugene3.218740001  67     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  48  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33331P233317  eugene3.22210003  120  AT3G22200   POP2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  47  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); contains domain 
SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33341P233385  eugene3.22330001  59  AT3G48560   AHAS 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33349P233443  eugene3.22610001  67  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33350P233449  eugene3.22610002  17  AT2G19800   MIOX2 (MYO‐INOSITOL OXYGENASE 2) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33358P233505  eugene3.22700003  10  AT3G57460   catalytic/ metal ion binding / metalloendopeptidase/ zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33359P233511  eugene3.22700004  30  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33362P233533  eugene3.22770002  5  AT1G76300   SMD3 (SNRNP CORE PROTEIN SMD3) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33374P233617  eugene3.23140002  7  AT3G13900   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33383P233678  eugene3.23440001  23  AT1G79870   oxidoreductase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33389P233723  eugene3.23570001  1  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33393P233748  eugene3.23650001  35  AT4G33470   HDA14 (histone deacetylase 14); histone deacetylase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33424P233966  eugene3.24320002  33  AT5G54830   DOMON domain‐containing protein / dopamine beta‐monooxygenase N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  4  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  6  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33435P234045  eugene3.24730001  61  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33443P234098  eugene3.24850001  25  AT5G08030   glycerophosphoryl diester phosphodiesterase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33452P234164  eugene3.25200001  21  AT1G01090   PDH‐E1 ALPHA (PYRUVATE DEHYDROGENASE E1 ALPHA); pyruvate dehydrogenase (acetyl‐transferring) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33457P234197  eugene3.25270003  40  AT4G28300   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33470P234288  eugene3.25720001  49  AT2G38170   RCI4 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33480P234359  eugene3.26180003  14  AT5G44230   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33491P234435  eugene3.26530004  31  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54708P382943  eugene3.26830001  42     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33510P234569  eugene3.26900002  11  AT3G58810   MTP3 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  74  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33523P234659  eugene3.27090001  4  AT2G32540   ATCSLB4 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54720P383030  eugene3.27100001  3     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  23  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33529P234700  eugene3.27180002  77  AT4G28510   ATPHB1 (PROHIBITIN 1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  55  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33542P234793  eugene3.27510001  3  AT1G10522   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40945.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33543P234801  eugene3.27510002  12  AT5G59240   40S ribosomal protein S8 (RPS8B) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33545P234812  eugene3.27550001  13  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  36  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33556P234888  eugene3.27710002  1     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33558P234901  eugene3.27720002  1  AT3G47570   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  38  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  16  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33573P235011  eugene3.27940001  43  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33574P235015  eugene3.28000001  25  AT1G52160   metallo‐beta‐lactamase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33580P235057  eugene3.28070001  93  AT5G61070   HDA18 (histone deacetylase 18); histone deacetylase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33581P235065  eugene3.28070002  37  AT3G44690   unknown protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33605P235235  eugene3.28390003  58  AT2G31990   exostosin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33607P235247  eugene3.28400002  38  AT2G33800   ribosomal protein S5 family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33611P235271  eugene3.28570001  5  AT2G31335   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06137.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33612P235281  eugene3.28570002  84  AT1G79730   ELF7 (EARLY FLOWERING 7) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33622P235354  eugene3.28660003  12  AT3G47910   nucleic acid binding / ubiquitin thiolesterase/ zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54745P383207  eugene3.28790001  105     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33630P235409  eugene3.28830002  39  AT1G49490   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33640P235477  eugene3.29020001  55  AT5G27600   LACS7 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 7) 



XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33671P235697  eugene3.29490001  72  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33673P235709  eugene3.29500001  57  AT2G31170   tRNA synthetase class I (C) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33674P235718  eugene3.29520001  10  AT1G74020   SS2 (STRICTOSIDINE SYNTHASE 2); strictosidine synthase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33675P235724  eugene3.29520002  90  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  28  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54760P383308  eugene3.29840002  42     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  24  AT2G22470   AGP2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33697P235879  eugene3.29970003  4  AT2G15690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33699P235888  eugene3.29980002  29  AT1G65060   4CL3 (4‐coumarate:CoA ligase 3); 4‐coumarate‐CoA ligase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33700P235900  eugene3.29990001  64  AT1G14185   glucose‐methanol‐choline (GMC) oxidoreductase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  43  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33718P236022  eugene3.30160002  89  AT2G23390   similar to hypothetical protein OsI_015489 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94256.1); similar to Os04g0442200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052881.1); contains InterPro domain Acyl‐CoA N‐acyltransferase 
(InterPro:IPR016181); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF482 (InterPro:IPR007434) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  34  AT5G24020   ATMIND1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33721P236043  eugene3.30200001  28  AT2G35620   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  7  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33730P236110  eugene3.30340001  33  AT2G25450   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33752P236264  eugene3.30850001  1  AT1G49380   cytochrome c biogenesis protein family 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33755P236279  eugene3.30870001  7  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33758P236300  eugene3.30950002  58  AT4G28570   alcohol oxidase‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33776P236430  eugene3.31170001  50  AT3G10800   BZIP28; DNA binding / transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33777P236439  eugene3.31170002  59  AT4G28270   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  13  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33807P236649  eugene3.31660002  121  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33826P236782  eugene3.31920001  7  AT1G66570   ATSUC7 (SUCROSE‐PROTON SYMPORTER 7); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  104  AT1G20360   F‐box protein‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  63  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33840P236878  eugene3.32130001  14  AT1G70900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.2); similar to hypothetical protein 
[Vitis vinifera] (GB:CAN77015.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33848P236932  eugene3.32280001  92  AT2G07240   cysteine‐type peptidase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33859P237013  eugene3.32350001  62  AT1G77500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61884.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33864P237047  eugene3.32370003  72  AT5G54280   ATMYOS1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  45  AT2G02450   ANAC035 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33868P237070  eugene3.32400003  8  AT1G60960   IRT3 (Iron regulated transporter 3); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33880P237154  eugene3.32530001  10  AT5G11080   ubiquitin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33884P237185  eugene3.32560001  124  AT2G17845   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33886P237201  eugene3.32590001  7  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  52  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain Development and 
cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33888P237216  eugene3.32600001  74  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  83  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33898P237282  eugene3.32760002  16  AT4G33650   ADL2 (ARABIDOPSIS DYNAMIN‐LIKE 2); GTP binding / GTPase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33913P237391  eugene3.32970003  51  AT3G46100   ATHRS1 (HISTIDYL‐TRNA SYNTHETASE 1); histidine‐tRNA ligase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  52     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33931P237515  eugene3.33230001  8  AT3G55850   LAF3 ISF2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33943P237599  eugene3.33370002  3  AT3G02690   integral membrane family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33953P237670  eugene3.33520003  1  AT5G67160   transferase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33957P237697  eugene3.33550001  22  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33962P237734  eugene3.33600001  7     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33963P237737  eugene3.33610001  90  AT2G26930   ISPE 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33964P237744  eugene3.33610002  6  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33979P237849  eugene3.33900001  49  AT1G60140   ATTPS10 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33982P237872  eugene3.33910002  27  AT5G50300   xanthine/uracil/vitamin C permease family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34001P238007  eugene3.34300002  58  AT1G09800   tRNA pseudouridine synthase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34013P238090  eugene3.34680001  43  AT1G04870   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  86  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34034P238232  eugene3.35720001  30  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34069P238479  eugene3.37990001  56  AT1G02730   ATCSLD5 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34153P239071  eugene3.45310001  30  AT5G53940   yippee family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54999P384984  eugene3.47200001  3     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34216P239512  eugene3.51620001  3  AT3G45780   JK224 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34217P239518  eugene3.51620002  6     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  34  AT3G09560   lipin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55062P385421  eugene3.54840001  1     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34288P240015  eugene3.57960001  71  AT2G01110   PGA2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34291P240035  eugene3.58060001  53  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  33  AT5G53400   nuclear movement family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34307P240149  eugene3.59940002  65  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  95  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34399P240792  eugene3.68600002  16  AT5G13800   hydrolase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  103  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34413P240891  eugene3.70940001  21  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34417P240915  eugene3.71640001  65  AT4G36520   trichohyalin‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34482P241372  eugene3.79220002  55  AT5G53850   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34495P241464  eugene3.80650002  10  AT1G07260   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34498P241485  eugene3.80970001  44  AT1G21440   mutase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  55  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34562P241931  eugene3.89250001  75  AT5G58070   lipocalin 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34575P242020  eugene3.90530001  43  AT3G09720   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34599P242193  eugene3.93110001  2  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53934P377531  fgenesh1_pg.C_LG_I001205  3     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53812P376672  fgenesh1_pg.C_LG_I002681  21     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53806P376635  fgenesh1_pg.C_LG_I002769  11     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53423P373950  fgenesh1_pg.C_LG_IV000077 2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53332P373314  fgenesh1_pg.C_LG_IV001068 2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52835P369832  fgenesh1_pg.C_LG_IX000802 20     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53266P372849  fgenesh1_pg.C_LG_V000557 5     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53140P371971  fgenesh1_pg.C_LG_VI000345 46     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53055P371377  fgenesh1_pg.C_LG_VI001932 65     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  40     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52926P370470  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000981  5     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52768P369368  fgenesh1_pg.C_LG_X000141  11     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52745P369207  fgenesh1_pg.C_LG_X000234  44     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52618P368313  fgenesh1_pg.C_LG_XI000461 34     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  11     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51683P361774  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000459  16     



XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52008P364047  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000694  36     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52003P364011  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000747  2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51977P363828  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000846  23     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51890P363222  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000214  5     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51821P362738  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000095  5     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54220P379529  fgenesh1_pg.C_scaffold_1086000002  27     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51170P358179  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000039  40     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54405P380827  fgenesh1_pg.C_scaffold_1626000002  1     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  16     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54518P381615  fgenesh1_pg.C_scaffold_196000028  17     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50867P356058  fgenesh1_pg.C_scaffold_205000010  5     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54634P382429  fgenesh1_pg.C_scaffold_228000013  24     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50536P353744  fgenesh1_pg.C_scaffold_2767000002  13     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51614P361285  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000009  2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51608P361249  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000166  1     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55545P388808  fgenesh1_pg.C_scaffold_3714000001  2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  10     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51558P360896  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000085  32     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55638P389455  fgenesh1_pg.C_scaffold_6253000001  10     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51500P360492  fgenesh1_pg.C_scaffold_70000170  2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55252P386756  fgenesh1_pg.C_scaffold_880000003  1     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  140     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12219P085530  fgenesh4_kg.C_LG_IV000054 4  AT1G79010   NADH‐ubiquinone oxidoreductase 23 kDa subunit 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  6  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12246P085720  fgenesh4_pg.C_LG_I000090  7  AT3G58060   cation efflux family protein / metal tolerance protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12248P085733  fgenesh4_pg.C_LG_I000098  34  AT1G59750   ARF1 (AUXIN RESPONSE FACTOR 1); transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12258P085800  fgenesh4_pg.C_LG_I000139  67  AT5G06640   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12343P086397  fgenesh4_pg.C_LG_I000639  45  AT5G50060   invertase/pectin methylesterase inhibitor family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12414P086896  fgenesh4_pg.C_LG_I001053  76  AT1G72570   DNA binding / transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12627P088386  fgenesh4_pg.C_LG_I002333  83  AT5G55690   MADS‐box protein (AGL47) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43162P302132  fgenesh4_pg.C_LG_I002393  3  AT5G13200   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43169P302179  fgenesh4_pg.C_LG_I002502  2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43193P302346  fgenesh4_pg.C_LG_I003004  3  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12757P089298  fgenesh4_pg.C_LG_I003040  2  AT5G03060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.2) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12828P089791  fgenesh4_pg.C_LG_II000113  45  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  1  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12904P090324  fgenesh4_pg.C_LG_II000497  41  AT3G63200   PLA IIIB 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12967P090768  fgenesh4_pg.C_LG_II000838  20  AT3G56850   AREB3 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13044P091308  fgenesh4_pg.C_LG_II001252  6  AT2G44830   protein kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13048P091332  fgenesh4_pg.C_LG_II001303  31  AT1G27360   squamosa promoter‐binding protein‐like 11 (SPL11) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13062P091429  fgenesh4_pg.C_LG_II001400  52  AT2G45680   TCP family transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13074P091512  fgenesh4_pg.C_LG_II001466  2  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13124P091867  fgenesh4_pg.C_LG_II001790  34  AT3G62650   binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13142P091989  fgenesh4_pg.C_LG_II001862  35  AT5G24380   YSL2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  45  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13185P092290  fgenesh4_pg.C_LG_II002124  14  AT4G35985   senescence/dehydration‐associated protein‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  28  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13259P092809  fgenesh4_pg.C_LG_II002593  3     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13297P093073  fgenesh4_pg.C_LG_III000122 1  AT1G80000   similar to glycine‐rich protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G15280.2); similar to Os01g0595100 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043467.1); similar to glycine‐rich protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:BAD52900.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13448P094134  fgenesh4_pg.C_LG_III000885 15  AT3G19780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33780.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15395.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF179 (InterPro:IPR003774); contains InterPro 
domain Thioredoxin‐like fold (InterPro:IPR012336); contains InterPro domain Thioredoxin fold (InterPro:IPR012335) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13518P094626  fgenesh4_pg.C_LG_III001277 13  AT1G65010   hydrogen ion transmembrane transporter/ protein binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13560P094918  fgenesh4_pg.C_LG_III001539 3  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13636P095446  fgenesh4_pg.C_LG_IV000042 72  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43386P303701  fgenesh4_pg.C_LG_IV000154 2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13803P096618  fgenesh4_pg.C_LG_IV001025 65  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43454P304173  fgenesh4_pg.C_LG_IV001215 4     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13912P097380  fgenesh4_pg.C_LG_IX000169 6  AT5G67420   LBD37 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 37) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13918P097422  fgenesh4_pg.C_LG_IX000220 1  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13946P097620  fgenesh4_pg.C_LG_IX000422 89  AT3G46590   TRFL1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14009P098059  fgenesh4_pg.C_LG_IX000812 70  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14025P098169  fgenesh4_pg.C_LG_IX000889 46  AT5G12360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14190.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16841.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14068P098473  fgenesh4_pg.C_LG_IX001210 53  AT1G07476   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G07473.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14107P098743  fgenesh4_pg.C_LG_IX001455 3  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14165P099152  fgenesh4_pg.C_LG_V000268 39  AT1G61170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11120.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14288P100012  fgenesh4_pg.C_LG_V000972 51  AT3G05270   similar to myosin heavy chain‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77580.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71653.1); contains InterPro domain Prefoldin (InterPro:IPR009053); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF869 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14355P100482  fgenesh4_pg.C_LG_V001609 1  AT1G53470   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14371P100594  fgenesh4_pg.C_LG_V001708 9  AT4G11170   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14439P101069  fgenesh4_pg.C_LG_VI000307 6  AT2G41200   similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC147961g27v2 [Medicago truncatula] (GB:ABD28332.2); contains domain EF‐hand (SSF47473) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14471P101292  fgenesh4_pg.C_LG_VI000457 6  AT3G57630   exostosin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14508P101555  fgenesh4_pg.C_LG_VI000654 13  AT3G09430   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15639.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14712P102982  fgenesh4_pg.C_LG_VI001751 32  AT5G41840   F‐box family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14896P104272  fgenesh4_pg.C_LG_VII000940  30  AT5G66900   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14910P104366  fgenesh4_pg.C_LG_VII000987  5  AT4G37210   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14919P104430  fgenesh4_pg.C_LG_VII001050  39  AT2G18500   OFP7 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14949P104643  fgenesh4_pg.C_LG_VII001281  22  AT3G55100   ABC transporter family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15046P105319  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000457  1  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15139P105972  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000967  5  AT5G49320   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44872.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1218 (InterPro:IPR009606) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15162P106129  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001079  8  AT5G51530   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15207P106444  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001296  47  AT4G21215   unknown protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15217P106517  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001360  2  AT1G31690   copper ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15299P107087  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001853  8     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15490P108427  fgenesh4_pg.C_LG_X001111  2  AT5G11730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25970.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70606.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF266 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15543P108801  fgenesh4_pg.C_LG_X001355  11  AT3G06520   agenet domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15547P108828  fgenesh4_pg.C_LG_X001398  13  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15643P109500  fgenesh4_pg.C_LG_X002084  12  AT5G04320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10440.1); similar to hypothetical protein OsI_009118 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87885.1); contains InterPro domain Shugoshin 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15667P109663  fgenesh4_pg.C_LG_X002263  3  AT3G52490   heat shock protein‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15677P109738  fgenesh4_pg.C_LG_X002318  2  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15689P109818  fgenesh4_pg.C_LG_XI000024 2  AT4G21920   unknown protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15727P110086  fgenesh4_pg.C_LG_XI000214 3  AT3G17640   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43730P306109  fgenesh4_pg.C_LG_XI000249 2  AT4G23180   CRK10 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15851P110951  fgenesh4_pg.C_LG_XI001289 7  AT4G31230   protein kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  46  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 (PTHR21726) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43849P306942  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000117  9     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16135P112940  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000032  63  AT4G24026   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10810.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94041.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16226P113579  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000643  81  AT2G47480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62640.1); similar to hypothetical protein OsI_010903 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY89670.1) 



XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16299P114088  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001408  10  AT5G13480   FY 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16408P114853  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000854  49  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16415P114904  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000928  2  AT1G31280   AGO2 (ARGONAUTE 2); nucleic acid binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16511P115572  fgenesh4_pg.C_LG_XV000590  16  AT5G26950   AGL93; transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44032P308218  fgenesh4_pg.C_LG_XV000867  1     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44039P308267  fgenesh4_pg.C_LG_XV000920  12     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16633P116427  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000255  2  AT1G28110   SCPL45; serine carboxypeptidase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16710P116964  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000928  20  AT3G53820   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16727P117084  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001056  2  AT1G60720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33710.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16826P117779  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000498  11  AT3G02150   TFPD 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44132P308923  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000201  13     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16868P118072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000290  11  AT5G11550   binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16896P118272  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000515  17  AT3G61010   glycosyl hydrolase family protein 85 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44152P309064  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000706  5     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16926P118481  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000708  3  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16969P118781  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001008  1  AT1G19250   FMO1 (FLAVIN‐DEPENDENT MONOOXYGENASE 1); monooxygenase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34658P242605  fgenesh4_pg.C_scaffold_10185000001  47  AT1G19580   GAMMA CA1 (GAMMA CARBONIC ANHYDRASE 1); carbonate dehydratase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  77  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44186P309300  fgenesh4_pg.C_scaffold_1026000002  36     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  68  AT1G06760   histone H1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44198P309380  fgenesh4_pg.C_scaffold_1043000004  71     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34693P242850  fgenesh4_pg.C_scaffold_10686000001  36  AT5G64840   ATGCN5 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 5) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  25     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34766P243361  fgenesh4_pg.C_scaffold_11404000001  1  AT4G23900   nucleoside diphosphate kinase 4 (NDK4) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44249P309742  fgenesh4_pg.C_scaffold_1144000001  17     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34786P243502  fgenesh4_pg.C_scaffold_11687000001  6  AT1G70940   PIN3 (PIN‐FORMED 3); auxin:hydrogen symporter/ transporter 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44268P309871  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000013  7     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34807P243649  fgenesh4_pg.C_scaffold_11763000001  90  AT1G72010   TCP family transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34828P243794  fgenesh4_pg.C_scaffold_11849000001  34  AT3G44600   CYP71 (CYCLOPHILIN71); chromatin binding / histone binding / peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44291P310037  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000015  1     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  73  AT3G22200   POP2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  89  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34938P244564  fgenesh4_pg.C_scaffold_12414000001  16  AT4G03280   PETC 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34941P244587  fgenesh4_pg.C_scaffold_12472000001  34  AT2G43120   pirin 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34944P244604  fgenesh4_pg.C_scaffold_12495000001  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34945P244611  fgenesh4_pg.C_scaffold_1250000003  23  AT4G15940   fumarylacetoacetate hydrolase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44370P310590  fgenesh4_pg.C_scaffold_129000018  16     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35008P245051  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000015  43  AT3G19840   FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35009P245058  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000029  19  AT2G26520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G57500.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81423.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44381P310663  fgenesh4_pg.C_scaffold_1305000002  5     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  18  AT3G48000   ALDH2B4 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35029P245202  fgenesh4_pg.C_scaffold_13090000001  10  AT5G38510   rhomboid family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35036P245246  fgenesh4_pg.C_scaffold_131000042  12  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35157P246097  fgenesh4_pg.C_scaffold_13964000001  45  AT4G29020   glycine‐rich protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35201P246406  fgenesh4_pg.C_scaffold_14289000001  42  AT5G44680   methyladenine glycosylase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44483P311379  fgenesh4_pg.C_scaffold_14360000001  7     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35214P246495  fgenesh4_pg.C_scaffold_14489000001  77  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35239P246669  fgenesh4_pg.C_scaffold_14634000001  63  AT1G76965   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35275P246925  fgenesh4_pg.C_scaffold_14872000001  13  AT2G41260   M17 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35293P247050  fgenesh4_pg.C_scaffold_15037000001  4  AT1G60230   radical SAM domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35294P247058  fgenesh4_pg.C_scaffold_15051000002  44  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35304P247128  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000005  1  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35314P247197  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000078  13  AT5G20260   exostosin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35319P247232  fgenesh4_pg.C_scaffold_15256000001  28  AT5G43280   ATDCI1 (DELTA(3 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35336P247352  fgenesh4_pg.C_scaffold_15390000001  20  AT1G16610   SR45 (arginine/serine‐rich 45); RNA binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  2  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35414P247897  fgenesh4_pg.C_scaffold_15857000001  1  AT5G48840   PANC (Arabidopsis homolog of bacterial panC); pantoate‐beta‐alanine ligase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35428P247994  fgenesh4_pg.C_scaffold_160000018  27  AT2G37000   TCP family transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35448P248134  fgenesh4_pg.C_scaffold_16147000001  8  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35463P248241  fgenesh4_pg.C_scaffold_16242000001  25  AT1G69550   disease resistance protein (TIR‐NBS class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35477P248335  fgenesh4_pg.C_scaffold_16314000001  1  AT1G27770   ACA1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35481P248367  fgenesh4_pg.C_scaffold_16383000001  5  AT5G33280   chloride channel‐like (CLC) protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35502P248509  fgenesh4_pg.C_scaffold_16446000001  2  AT2G35510   SRO1 (SIMILAR TO RCD ONE 1); NAD+ ADP‐ribosyltransferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  37  AT1G49540   nucleotide binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  4     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35566P248962  fgenesh4_pg.C_scaffold_16844000001  126  AT4G36910   LEJ2 (LOSS OF THE TIMING OF ET AND JA BIOSYNTHESIS 2) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  28  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  26     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35619P249333  fgenesh4_pg.C_scaffold_17250000001  54  AT5G54650   Fh5 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35622P249350  fgenesh4_pg.C_scaffold_17272000001  19  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35623P249355  fgenesh4_pg.C_scaffold_1729000001  1  AT3G16370   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35668P249676  fgenesh4_pg.C_scaffold_178000033  26  AT2G32780   ubiquitin‐specific protease 1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35672P249703  fgenesh4_pg.C_scaffold_17839000001  59  AT2G17510   EMB2763 (EMBRYO DEFECTIVE 2763); RNA binding / ribonuclease 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  62  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35788P250516  fgenesh4_pg.C_scaffold_18825000001  66  AT1G05205   similar to hypothetical protein OsJ_021517 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ38034.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD45491.1); similar to hypothetical protein OsI_023333 
[Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ02101.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35798P250581  fgenesh4_pg.C_scaffold_18930000001  18  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35820P250737  fgenesh4_pg.C_scaffold_19124000001  10  AT1G31670   copper amine oxidase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35823P250760  fgenesh4_pg.C_scaffold_19198000001  40  AT4G19200   proline‐rich family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35843P250901  fgenesh4_pg.C_scaffold_19291000001  4  AT1G62500   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35855P250985  fgenesh4_pg.C_scaffold_19342000001  49  AT4G00630   KEA2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35868P251076  fgenesh4_pg.C_scaffold_19457000001  42  AT1G78970   LUP1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35894P251255  fgenesh4_pg.C_scaffold_19693000001  36  AT4G33240   similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14270.1); similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G71010.1); similar to 
hypothetical protein OsJ_026421 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ42938.1); similar to 1‐phosphatidylinositol‐3‐phosphate 5‐kinase‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD08735.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65175.1); contains InterPro domain Zinc finger 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35901P251306  fgenesh4_pg.C_scaffold_19747000001  82  AT5G23880   CPSF100 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  31  AT5G25820   exostosin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  69  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35922P251450  fgenesh4_pg.C_scaffold_19934000001  10  AT4G15010   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35939P251573  fgenesh4_pg.C_scaffold_20049000001  15  AT3G24495   MSH7 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35968P251776  fgenesh4_pg.C_scaffold_20235000001  47  AT5G54810   TRP2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35991P251935  fgenesh4_pg.C_scaffold_20467000001  21     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  116  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36042P252294  fgenesh4_pg.C_scaffold_20971000001  60  AT4G34520   FAE1 (FATTY ACID ELONGATION1); acyltransferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36075P252524  fgenesh4_pg.C_scaffold_21276000001  2  AT1G23330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10740.1); similar to Os05g0408300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055523.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42648.1); 
contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36078P252544  fgenesh4_pg.C_scaffold_21313000001  22     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36081P252566  fgenesh4_pg.C_scaffold_21355000001  80  AT3G10350   anion‐transporting ATPase family protein 



XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36083P252577  fgenesh4_pg.C_scaffold_21385000001  35  AT1G55550   microtubule motor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36095P252662  fgenesh4_pg.C_scaffold_21470000001  15  AT3G03490   PEX19‐1 (PEROXIN 19‐1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36110P252765  fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018  1  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36114P252792  fgenesh4_pg.C_scaffold_21628000001  47  AT5G24060   similar to binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G49140.1); similar to hypothetical protein OsJ_032866 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ18657.1); contains domain PENTATRICOPEPTIDE REPEAT‐CONTAINING PROTEIN 
(PTHR10483); contains domain SELENIUM‐BINDING PROTEIN (PTHR10483:SF4) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  43  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36136P252950  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000003  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36149P253040  fgenesh4_pg.C_scaffold_21884000001  100  AT1G52000   jacalin lectin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  34  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36161P253123  fgenesh4_pg.C_scaffold_2195000001  42  AT1G75660   XRN3 (5'‐3' exoribonuclease 3); 5'‐3' exoribonuclease 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36164P253148  fgenesh4_pg.C_scaffold_21988000001  31  AT2G33420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25800.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04470.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71451.1); similar to hypothetical protein LOC_Os03g04560 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF93881.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63332.1); contains InterPro domain Munc13 homology 2 (InterPro:IPR014772); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF810 (InterPro:IPR008528); contains InterPro domain Munc13 homology 1 (InterPro:IPR014770) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36178P253243  fgenesh4_pg.C_scaffold_22050000001  72  AT3G05160   sugar transporter 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36233P253631  fgenesh4_pg.C_scaffold_2357000002  37  AT2G24310   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G47170.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  77  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36248P253735  fgenesh4_pg.C_scaffold_2432000002  1  AT4G34131   UGT73B3 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B3); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  36  AT2G39800   P5CS1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36295P254065  fgenesh4_pg.C_scaffold_2591000001  30  AT4G25450   ATNAP8 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 8) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36307P254147  fgenesh4_pg.C_scaffold_2622000001  43     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36319P254231  fgenesh4_pg.C_scaffold_2661000002  15  AT3G63460   WD‐40 repeat family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36330P254310  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000001  14  AT3G06360   AGP27 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36349P254442  fgenesh4_pg.C_scaffold_2775000001  19  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36383P254679  fgenesh4_pg.C_scaffold_2801000001  24  AT2G16250   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36385P254694  fgenesh4_pg.C_scaffold_2810000001  36  AT1G31800   LUT5 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  2  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36420P254935  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000001  34  AT1G52950   replication protein‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36478P255340  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000362  57  AT4G25190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G30710.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ50142.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF566 
(InterPro:IPR007573) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36513P255591  fgenesh4_pg.C_scaffold_3050000002  96  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  61  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45217P316516  fgenesh4_pg.C_scaffold_311000005  2  AT4G19610   RNA binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  106  AT1G67870   glycine‐rich protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36546P255821  fgenesh4_pg.C_scaffold_3169000001  9  AT1G22150   SULTR1;3 (sulfate transporter); sulfate transmembrane transporter 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36555P255881  fgenesh4_pg.C_scaffold_319000001  1     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36574P256017  fgenesh4_pg.C_scaffold_3288000001  99  AT5G43890   SUPER1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36583P256079  fgenesh4_pg.C_scaffold_3310000001  9  AT5G26860   LON_ARA_ARA (Lon protease homolog gene); ATP binding / ATP‐dependent peptidase/ serine‐type peptidase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45242P316693  fgenesh4_pg.C_scaffold_331000001  1     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36588P256115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3324000001  60  AT2G41680   thioredoxin reductase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  14  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36609P256261  fgenesh4_pg.C_scaffold_3382000001  77  AT1G73720   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36853P257969  fgenesh4_pg.C_scaffold_4335000001  3  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36934P258535  fgenesh4_pg.C_scaffold_4863000001  77  AT5G45610   binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36952P258664  fgenesh4_pg.C_scaffold_5047000001  6  AT1G30650   AR411 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36987P258909  fgenesh4_pg.C_scaffold_5354000001  37  AT1G28640   GDSL‐motif lipase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  16  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  31  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37050P259348  fgenesh4_pg.C_scaffold_5773000002  14  AT3G16170   acyl‐activating enzyme 13 (AAE13) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  79  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37097P259675  fgenesh4_pg.C_scaffold_622000002  8  AT2G48030   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37155P260083  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000212  73     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37182P260273  fgenesh4_pg.C_scaffold_654000001  24  AT4G25440   ZFWD1 (zinc finger WD40 repeat protein 1); nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37186P260299  fgenesh4_pg.C_scaffold_6577000001  9  AT2G44840   EREBP 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37204P260422  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000122  3  AT3G14270   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37215P260499  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000204  15  AT4G18180   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37227P260587  fgenesh4_pg.C_scaffold_6682000001  95  AT2G28380   DRB2 (DSRNA‐BINDING PROTEIN 2); double‐stranded RNA binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  87  AT5G48600   SMC4 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37275P260922  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000132  107  AT3G05040   HST 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37315P261203  fgenesh4_pg.C_scaffold_7057000001  32  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37369P261580  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000042  33  AT1G18700   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37415P261903  fgenesh4_pg.C_scaffold_8173000001  8  AT3G60240   EIF4G 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37487P262407  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000148  1  AT5G45330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G26110.1); similar to hypothetical protein [Glycine max] (GB:BAB41197.1); contains domain PTHR13586 (PTHR13586) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45825P320771  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000029  38     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37570P262988  fgenesh4_pg.C_scaffold_9318000001  13  AT3G58350   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37588P263112  fgenesh4_pg.C_scaffold_9577000001  40  AT3G07330   ATCSLC6 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  65  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37595P263161  fgenesh4_pg.C_scaffold_9690000001  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45884P321188  fgenesh4_pg.C_scaffold_9702000001  6     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17071P119491  fgenesh4_pm.C_LG_I000593 7  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17144P120002  fgenesh4_pm.C_LG_II000072 15  AT3G07860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61986.1); contains domain G3DSA:3.10.20.90 (G3DSA:3.10.20.90); contains domain SSF54236 (SSF54236) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17201P120403  fgenesh4_pm.C_LG_II000668 5  AT3G60690   auxin‐responsive family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17241P120683  fgenesh4_pm.C_LG_II001143 63  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17327P121289  fgenesh4_pm.C_LG_IV000199  70  AT2G20740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23953.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17353P121469  fgenesh4_pm.C_LG_IV000478  25  AT4G39110   protein kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17400P121800  fgenesh4_pm.C_LG_IX000373  1  AT1G70210   CYCD1;1 (CYCLIN D1;1); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17607P123244  fgenesh4_pm.C_LG_VII000464  3  AT4G38970   fructose‐bisphosphate aldolase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17701P123906  fgenesh4_pm.C_LG_X000042 22  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45972P321804  fgenesh4_pm.C_LG_XII000415  2  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17926P125476  fgenesh4_pm.C_LG_XIV000597  5  AT1G48910   YUC10; monooxygenase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45980P321856  fgenesh4_pm.C_LG_XV000431  6  AT5G62180   ATCXE20 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 20); carboxylesterase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37711P263976  fgenesh4_pm.C_scaffold_184000008  1  AT1G17810   BETA‐TIP (BETA‐TONOPLAST INTRINSIC PROTEIN); water channel 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46001P322002  fgenesh4_pm.C_scaffold_28000121  1  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18247P127727  grail3.0002012102  1  AT1G77620   nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53200P372391  grail3.0002015201  12     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18250P127745  grail3.0002016001  24  AT1G77400   similar to hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21695.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18257P127795  grail3.0002024501  82  AT1G15120   ubiquinol‐cytochrome C reductase complex 7.8 kDa protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18262P127834  grail3.0002031401  1  AT1G71740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18560.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60388.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18285P127994  grail3.0002054701  3     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18312P128183  grail3.0002076401  13  AT1G47670   amino acid transporter family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18377P128638  grail3.0003037601  8  AT4G36920   FL1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18404P128824  grail3.0003058501  14  AT1G18400   BEE1 (BR ENHANCED EXPRESSION 1); transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18443P129099  grail3.0003089301  2  AT4G14600   Identical to Bet1‐like protein At4g14600 [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q8VXX9;GB:O23316); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61644.1); contains InterPro 
domain Target SNARE coiled‐coil region (InterPro:IPR000727) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18469P129282  grail3.0004011501  3  AT5G06860   PGIP1 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 1); protein binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18498P129486  grail3.0005000301  35  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18613P130290  grail3.0006038101  83  AT1G68800   TCP12 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18662P130628  grail3.0007005101  5  AT5G11810   similar to Os02g0135600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001045818.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ79019.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52911P370364  grail3.0009006901  32     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  67  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 



XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19013P133088  grail3.0013006001  1  AT5G02600   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19029P133197  grail3.0013021201  2  AT2G25970   KH domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19126P133880  grail3.0015013101  3  AT1G27510   similar to EX1 (EXECUTER1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33630.1); similar to EX1 (EXECUTER1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33630.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64344.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19162P134133  grail3.0016000101  63  AT3G05936   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17316.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19166P134157  grail3.0016004301  3  AT5G06420   zinc finger (CCCH‐type/C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19249P134740  grail3.0018002102  12  AT4G17720   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19285P134990  grail3.0018030801  4  AT4G23330   eukaryotic translation initiation factor‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19288P135015  grail3.0018034701  13  AT5G52830   WRKY27 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19394P135754  grail3.0020031301  1  AT1G63270   ATNAP10 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 10) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19402P135811  grail3.0021000101  8  AT1G66070   translation initiation factor‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19540P136776  grail3.0023023701  12  AT5G59030   COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane transporter 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19612P137280  grail3.0025004501  3  AT2G37740   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19633P137426  grail3.0026003001  7  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19665P137650  grail3.0026035702  1  AT4G16444   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14486.1); contains domain PTHR11615 (PTHR11615); contains domain PTHR11615:SF3 (PTHR11615:SF3) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  48  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37815P264699  grail3.0028013701  16  AT5G03120   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68657.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19746P138219  grail3.0031021401  6  AT5G54165   unknown protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19805P138632  grail3.0033011202  1  AT1G45688   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G42860.1); similar to H0814G11.12 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAJ86345.1); similar to CAA30379.1 protein [Oryza sativa] (GB:CAB53482.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19815P138702  grail3.0033016301  4  AT2G26500   cytochrome b6f complex subunit (petM) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  68  AT2G45190   YAB1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20018P140123  grail3.0039020401  4  AT3G61870   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95718.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51664P361641  grail3.0048000101  6     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53749P376233  grail3.0051015201  1     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20265P141854  grail3.0053008501  2  AT3G52110   similar to hypothetical protein OsI_009975 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88742.1); similar to Os03g0174200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049125.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20330P142306  grail3.0058003801  1  AT5G16960   NADP‐dependent oxidoreductase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  1  AT2G47410   nucleotide binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37951P265652  grail3.0064002001  3  AT3G21865   PEX22 (PEROXIN 22); protein binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  29  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro domain 
Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20618P144321  grail3.0085007701  22  AT1G64790   binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20687P144807  grail3.0093008801  8  AT1G61110   ANAC025 (Arabidopsis NAC domain containing protein 25); transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51642P361486  grail3.0094003701  2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20890P146226  grail3.0139003401  1  AT5G15540   EMB2773 (EMBRYO DEFECTIVE 2773); binding / protein binding / zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38164P267148  grail3.0140005901  26  AT1G30570   protein kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46177P323233  grail3.0143000101  1     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20895P146264  grail3.0143000301  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38183P267280  grail3.0145001401  1  AT5G57030   LUT2 (LUTEIN DEFICIENT 2); lycopene epsilon cyclase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38302P268108  grail3.0216000501  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50511P353569  grail3.0218000401  5     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38318P268222  grail3.0243000601  1  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38352P268458  grail3.0331000101  3  AT4G19050   mob1/phocein family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50553P353864  grail3.0331000401  3     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38356P268490  grail3.0345000101  2  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38427P268988  grail3.0797000201  17  AT5G25950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25960.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70607.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF239 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  62  AT2G23150   NRAMP3 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38447P269129  grail3.0907000501  75  AT4G32920   glycine‐rich protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55267P386858  grail3.0920000101  2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54244P379701  grail3.1147000201  2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50676P354719  grail3.11800000101  16     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55324P387260  grail3.12238000101  7     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54298P380075  grail3.1274000101  2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38514P269597  grail3.1330000103  7  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38516P269606  grail3.1345000101  130  AT4G29120   6‐phosphogluconate dehydrogenase NAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38572P270002  grail3.16262000201  72  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  26  AT5G13630   CHLH 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38583P270077  grail3.16884000101  34  AT5G11350   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38628P270391  grail3.20091000101  30  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38634P270434  grail3.2061000501  68  AT4G02320   pectinesterase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38645P270511  grail3.2112000101  4  AT3G23790   AMP‐binding protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  31     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38677P270738  grail3.2633000201  5  AT4G32590   ferredoxin‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38683P270780  grail3.2678000201  9  AT1G67230   LINC1 (LITTLE NUCLEI1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38687P270809  grail3.2746000101  24  AT2G03770   sulfotransferase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  87  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  62  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54742P383185  grail3.2831000201  27     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38719P271033  grail3.3125000101  80  AT1G18270   ketose‐bisphosphate aldolase class‐II family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38720P271039  grail3.3126000101  55  AT2G41700   similar to ATATH11 (ABC2 homolog 11) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38724P271068  grail3.3170000101  105  AT5G61140   DEAD box RNA helicase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38733P271129  grail3.3249000201  29  AT3G23640   HGL1 (HETEROGLYCAN GLUCOSIDASE 1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38735P271143  grail3.3265000101  3  AT5G60280   lectin protein kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38736P271151  grail3.3269000101  67  AT1G65410   ATNAP11 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  21     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  11  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  58  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55440P388070  grail3.7572000101  2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38841P271887  grail3.8153000101  15  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38850P271948  grail3.8602000101  43  AT2G19870   tRNA/rRNA methyltransferase (SpoU) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38932P272524  gw1.10981.1.145  AT5G09830   BolA‐like family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38957P272697  gw1.11546.3.16  AT3G09870   auxin‐responsive family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38984P272884  gw1.11755.1.12  AT5G35360   CAC2 (acetyl co‐enzyme A carboxylase biotin carboxylase subunit) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39062P273430  gw1.121.61.1  22  AT5G57390   AIL5 (AINTEGUMENTA‐LIKE 5); DNA binding / transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39130P273909  gw1.12342.1.12  AT1G01440   extra‐large G‐protein‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46470P325286  gw1.1248.11.112     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  61  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.13     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39234P274634  gw1.12936.1.133  AT5G47040   Lon protease homolog 1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46508P325550  gw1.1296.5.1  2  ATCG00710   Encodes a 8 kD phosphoprotein that is a component of the photosystem II oxygen evolving core. Its exact molecular function has not been determined but it may play a role in mediating electron transfer between the secondary quinone acceptors 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39251P274756  gw1.130.31.1  3  AT3G18990   VRN1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39313P275189  gw1.13210.1.13  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39390P275728  gw1.13680.1.146  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39415P275905  gw1.13845.3.112  AT2G03890   phosphatidylinositol 3‐ and 4‐kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39461P276226  gw1.142.211.114  AT1G73280   SCPL3 (serine carboxypeptidase‐like 3); serine carboxypeptidase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39511P276575  gw1.14504.3.122  AT2G43360   BIO2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  40     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.196  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39590P277125  gw1.150.181.16  AT4G37360   CYP81D2 (cytochrome P450 



XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39591P277136  gw1.150.197.164  AT4G37370   CYP81D8 (cytochrome P450 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39628P277396  gw1.15358.1.166  AT1G67120   midasin‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39652P277562  gw1.15570.4.151  AT1G53500   MUM4 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46757P327297  gw1.1588.8.1  47     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39699P277889  gw1.15947.1.13  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39755P278285  gw1.16535.1.120  AT5G47720   acetyl‐CoA C‐acyltransferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39763P278335  gw1.166.186.14  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39770P278384  gw1.166.8.1  4  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39855P278982  gw1.1732.4.1  2  AT5G57020   NMT1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39856P278991  gw1.17338.5.15  AT5G36880   acetyl‐CoA synthetase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.1105  AT5G61410   RPE 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39937P279558  gw1.18498.2.136  AT4G33760   tRNA synthetase class II (D 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39943P279595  gw1.18512.1.110  AT2G02540   ZFHD4 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40031P280215  gw1.19905.1.189  AT1G24290   AAA‐type ATPase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40037P280259  gw1.19998.4.165  AT1G31160   zinc‐binding protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40048P280330  gw1.201.30.1  82  AT5G23530   ATCXE18 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 18); carboxylesterase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40116P280811  gw1.20837.1.147  AT2G43580   chitinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40118P280826  gw1.20880.5.16  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40119P280831  gw1.20904.1.15  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40157P281099  gw1.21444.1.173  AT3G21110   PUR7 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40167P281168  gw1.216.11.1  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40168P281173  gw1.216.28.1  11  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40185P281289  gw1.218.28.1  1  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40219P281529  gw1.225.7.1  4  AT4G28890   protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40224P281568  gw1.2282.2.1  33  AT5G03555   permease 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40271P281893  gw1.250.14.1  2  AT1G61310   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40278P281940  gw1.252.38.1  7  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40295P282063  gw1.257.2.1  98  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40323P282258  gw1.271.11.1  9  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40445P283109  gw1.280.18.1  10  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40469P283280  gw1.29.190.1  3  AT1G32380   ribose‐phosphate pyrophosphokinase 2 / phosphoribosyl diphosphate synthetase 2 (PRS2) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40534P283736  gw1.2958.7.1  3  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40545P283812  gw1.3010.3.1  2  AT5G66280   GMD1 (GDP‐D‐MANNOSE 4 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40573P284006  gw1.3231.1.1  42  AT3G14790   RHM3 (RHAMNOSE BIOSYNTHESIS 3); catalytic 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40591P284134  gw1.3358.2.1  27  AT1G17860   trypsin and protease inhibitor family protein / Kunitz family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40663P284636  gw1.374.10.1  2  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47441P332081  gw1.402.1.1  6     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40911P286375  gw1.4238.2.1  11  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47551P332851  gw1.464.1.1  12     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47575P333023  gw1.494.4.1  23  AT3G16520   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41176P288227  gw1.6306.1.1  3  AT5G66610   zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47718P334017  gw1.667.2.1  2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41453P290170  gw1.7437.1.1  12  AT4G14450   Identical to Uncharacterized protein At4g14450 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41464P290243  gw1.7542.1.1  4  AT4G35830   aconitate hydratase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41543P290801  gw1.8421.1.1  49  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  39  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47893P335239  gw1.8703.1.1  2     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41659P291612  gw1.928.5.1  6  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47951P335646  gw1.942.4.1  9  AT3G09270   ATGSTU8 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 8); glutathione transferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21001P147004  gw1.I.1470.1  35  AT5G43210   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21013P147090  gw1.I.153.1  1  AT1G71450   AP2 domain‐containing transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21125P147872  gw1.I.2790.1  3  AT5G40660   ATP12 protein‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21206P148436  gw1.I.348.1  5  ATCG00720   Encodes the cytochrome b(6) subunit of the cytochrome b6f complex. 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21217P148515  gw1.I.3546.1  23  AT5G09430   hydrolase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21374P149617  gw1.I.5177.1  3  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21377P149634  gw1.I.5190.1  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21379P149651  gw1.I.5201.1  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21381P149667  gw1.I.5216.1  4  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  6  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48152P337057  gw1.I.5826.1  6  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21526P150676  gw1.I.6789.1  21  AT1G79700   ovule development protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21605P151235  gw1.I.7668.1  23  AT5G43250   transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21705P151932  gw1.I.8520.1  7  AT4G24000   ATCSLG2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21748P152234  gw1.I.8935.1  10  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22016P154109  gw1.II.2113.1  1  AT1G76420   NAC368 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22345P156413  gw1.II.823.1  110  AT4G00980   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48339P338361  gw1.II.956.1  6  AT1G56070   LOS1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22413P156889  gw1.III.1300.1 23  AT1G53900   GTP binding / translation initiation factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22451P157153  gw1.III.1454.1 14  AT5G44635   minichromosome maintenance family protein / MCM family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48349P338432  gw1.III.1495.1 1     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22523P157656  gw1.III.2082.1 3  AT4G10925   F‐box family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48389P338711  gw1.III.2484.1 4     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22713P158987  gw1.III.940.1  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22732P159122  gw1.IV.1054.1 12  AT2G21090   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22756P159292  gw1.IV.1376.1 8  AT5G38940   manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22790P159528  gw1.IV.1748.1 3  AT4G04870   CLS (CARDIOLIPIN SYNTHASE); cardiolipin synthase/ phosphatidyltransferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48450P339143  gw1.IV.1924.1 1     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22931P160515  gw1.IV.3363.1 100  AT2G04100   MATE efflux family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22932P160521  gw1.IV.3377.1 19  AT5G38110   SGA01 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22943P160598  gw1.IV.3487.1 5  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22959P160707  gw1.IV.3690.1 34  AT5G40990   GLIP1 (GDSL LIPASE1); carboxylesterase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23029P161203  gw1.IV.4500.1 5  ATCG00790   chloroplast gene encoding a ribosomal protein L16 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23035P161241  gw1.IV.4597.1 2  ATCG00730   A chloroplast gene encoding subunit IV of the cytochrome b6/f complex 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23044P161305  gw1.IV.554.1  1  AT2G18360   hydrolase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23160P162119  gw1.IX.1775.1 1  AT1G19510   myb family transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48560P339908  gw1.IX.1845.1 116  AT3G18810   protein kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23188P162313  gw1.IX.2158.1 12  AT4G34412   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47805.1); contains InterPro domain Kinase binding protein CGI‐121 (InterPro:IPR013926) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23190P162325  gw1.IX.2175.1 2  AT2G15620   ATHNIR 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23191P162332  gw1.IX.218.1  38  AT4G35270   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23372P163601  gw1.IX.3976.1 8  AT5G52390   photoassimilate‐responsive protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23404P163828  gw1.IX.4378.1 2  AT4G23490   fringe‐related protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23434P164033  gw1.IX.4681.1 7  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48637P340449  gw1.V.1125.1  2  AT2G30630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06750.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76299.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22658.1); contains domain no description (G3DSA:3.40.50.300); 
contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23556P164888  gw1.V.1425.1  9  AT1G19640   JMT (JASMONIC ACID CARBOXYL METHYLTRANSFERASE); jasmonate O‐methyltransferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23578P165046  gw1.V.1639.1  55  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23855P166984  gw1.V.4384.1  6  AT2G22560   kinase interacting protein‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23886P167202  gw1.V.4691.1  45  AT4G33590   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33600.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80154.1) 



XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23941P167585  gw1.V.5368.1  30  AT1G44130   nucellin protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48795P341553  gw1.V.591.1  6  AT5G48100   TT10 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23955P167680  gw1.V.654.1  3  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48826P341775  gw1.VI.2513.1 1     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24224P169563  gw1.VI.26.1  12  AT5G25530   DNAJ heat shock protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24238P169660  gw1.VI.2741.1 17  AT1G15550   GA4 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24278P169943  gw1.VI.45.1  2  AT4G35670   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24355P170480  gw1.VI.893.1  78  AT1G10385   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40996.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69091.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO23193.1); contains domain gb def: F14N23.28 (PTHR21426:SF4); contains domain FAMILY NOT NAMED (PTHR21426) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24392P170741  gw1.VII.1144.1  6  AT3G25810   myrcene/ocimene synthase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24595P172163  gw1.VII.3202.1  1  AT4G12680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41123.1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24614P172295  gw1.VII.3430.1  1  AT4G13260   YUC2 (YUCCA2); FAD binding / NADP binding / flavin‐containing monooxygenase/ oxidoreductase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24682P172773  gw1.VII.465.1  16  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24698P172886  gw1.VII.674.1  14  AT1G06720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G42440.1); similar to hypothetical protein OsJ_010296 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ26813.1); similar to hypothetical protein OsI_011117 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY89884.1); similar to hypothetical protein CHLREDRAFT_113591 [Chlamydomonas reinhardtii] (GB:XP_001698464.1); contains InterPro domain AARP2CN; (InterPro:IPR012948); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF663 (InterPro:IPR007034) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24701P172903  gw1.VII.684.1  4  AT3G59580   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  13  AT2G30070   ATKUP1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24865P174055  gw1.VIII.200.1 41  AT1G04420   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  2  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24976P174832  gw1.VIII.2882.1  47  AT4G37260   AtMYB73 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24984P174882  gw1.VIII.2922.1  1  AT1G66150   TMK1 (TRANSMEMBRANE KINASE 1) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25226P176579  gw1.X.210.1  121  AT1G68510   LBD42 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 42) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25431P178015  gw1.X.4269.1  5  AT5G18910   protein kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25565P178955  gw1.X.5732.1  20  AT1G04210   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 47  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25819P180733  gw1.XI.2640.1 1  AT3G23730   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25852P180958  gw1.XI.2993.1 1  ATCG00540   Encodes cytochrome f apoprotein; involved in photosynthetic electron transport chain; encoded by the chloroplast genome and is transcriptionally repressed by a nuclear gene HCF2. 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 26  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26094P182656  gw1.XII.1656.1  14  AT5G54370   late embryogenesis abundant protein‐related / LEA protein‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26253P183771  gw1.XIII.1083.1  134  AT3G05200   ATL6 (Arabidopsis T?xicos en Levadura 6); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26281P183965  gw1.XIII.1296.1  2  AT1G24140   matrixin family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49394P345747  gw1.XIII.1506.1  35     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26400P184800  gw1.XIII.2501.1  1  ATCG01100   NADH dehydrogenase ND1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26441P185087  gw1.XIII.2866.1  2  AT5G54770   THI1 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26445P185110  gw1.XIII.2908.1  5  AT1G12220   RPS5 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 5) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26448P185134  gw1.XIII.2928.1  4  AT5G54840   GTP‐binding family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26599P186188  gw1.XIV.1327.1  25  AT2G46020   CHR2 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26847P187927  gw1.XIV.3899.1  7  AT5G03795   oxidoreductase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26882P188171  gw1.XIV.438.1 5  AT3G20000   TOM40 (translocase of the outer mitochondrial membrane 40); voltage‐gated anion channel 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26888P188212  gw1.XIV.555.1 52  AT1G10720   BSD domain‐containing protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26962P188732  gw1.XIX.1597.1  1  AT5G47540   Mo25 family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27052P189362  gw1.XIX.2375.1  6  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27113P189790  gw1.XIX.493.1 35  AT5G22600   similar to F‐box family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22610.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74740.1); contains InterPro domain Leucine‐rich repeat 2 (InterPro:IPR013101); contains InterPro domain FBD (InterPro:IPR013596); 
contains InterPro domain FBD‐like (InterPro:IPR006566) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27153P190071  gw1.XIX.914.1 25  AT3G02940   MYB107 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27294P191057  gw1.XV.2370.1  17  AT5G14040   mitochondrial phosphate transporter 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27525P192669  gw1.XVI.1639.1  5  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27563P192938  gw1.XVI.2137.1  1  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49850P348938  gw1.XVI.2915.1  19     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  46     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27663P193640  gw1.XVI.3280.1  1  AT5G02040   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27880P195157  gw1.XVII.805.1  30  AT3G28480   oxidoreductase 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49994P349947  gw1.XVIII.105.1  48  AT1G18560   hAT dimerisation domain‐containing protein / BED zinc finger domain‐containing protein / transposase‐related 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49999P349986  gw1.XVIII.1184.1  19     
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27933P195529  gw1.XVIII.1362.1  50  AT5G25610   RD22 (RESPONSIVE TO DESSICATION 22) 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28116P196811  gw1.XVIII.3250.1  1  AT4G30950   SFD4 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28184P197286  gw1.XVIII.650.1  21  AT5G56450   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY255  255  1  20  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50058P350394  gw1.XVIII.726.1  4     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01773P012408  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_I0086  8  AT3G19460   reticulon family protein (RTNLB11) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  79  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28828P201792  estExt_fgenesh4_pg.C_1930033  23  AT2G24390   similar to avirulence‐responsive protein‐related / avirulence induced gene (AIG) protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G31310.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43968.1); contains InterPro domain 
Butirosin biosynthesis 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28848P201934  estExt_fgenesh4_pg.C_2110009  1  AT5G19680   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41801P292606  estExt_fgenesh4_pg.C_26570001  7  AT3G01680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14653.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14657.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14661.1); contains domain PTHR13871:SF2 (PTHR13871:SF2); contains domain PTHR13871 (PTHR13871) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28914P202396  estExt_fgenesh4_pg.C_290239  21  AT2G35470   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94143.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28965P202752  estExt_fgenesh4_pg.C_40590001  29  AT5G38895   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28985P202889  estExt_fgenesh4_pg.C_440224  57  AT4G25700   CHY1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29100P203694  estExt_fgenesh4_pg.C_880051  1  AT3G26900   shikimate kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02153P015065  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1007  47  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02876P020129  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0214  50  AT5G01430   Got1‐like family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS03097P021673  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0071  10  AT4G16060   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44835.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29167P204165  estExt_fgenesh4_pm.C_1630012  17  AT5G22875   similar to Os04g0165500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052133.1); similar to hypothetical protein [Ipomoea trifida] (GB:AAS79573.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04287P030007  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0337  23  AT1G03430   AHP5 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSFER FACTOR 5); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41929P293500  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0457  27  AT5G19730   pectinesterase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04562P031929  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0046  7  AT1G68680   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93653.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04599P032188  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0176  14  AT3G18260   reticulon family protein (RTNLB9) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04705P032930  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0071  24  AT5G16890   exostosin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28502P199513  estExt_Genewise1_v1.C_410132  3  AT4G09650   ATP synthase delta chain 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28572P200003  estExt_Genewise1_v1.C_700203  12  AT3G22910   calcium‐transporting ATPase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00205P001433  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0323  72  AT2G22860   ATPSK2 (PHYTOSULFOKINE 2 PRECURSOR); growth factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00222P001552  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0811  1  AT4G27090   60S ribosomal protein L14 (RPL14B) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00233P001627  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II1111  65  AT1G02910   LPA1 (LOW PSII ACCUMULATION1); binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00657P004596  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0916  1  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00668P004672  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V1376  5  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00798P005584  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI2421  8  AT5G06340   diadenosine 5' 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00874P006114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VII3015  60  AT5G66800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50640.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61148.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  71  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01002P007012  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0562  46  AT3G06700   60S ribosomal protein L29 (RPL29A) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52687P368799  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0749  59     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01064P007442  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2683  21  AT4G14145   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95046.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01429P009999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV2313  12  AT4G02030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40112.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAR07074.1); similar 
to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP03421.1); contains domain PTHR15954 (PTHR15954) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01588P011114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV2838  4  AT5G51460   ATTPPA (Arabidopsis thaliana trehalose‐6‐phosphate phosphatase); trehalose‐phosphatase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  17  AT2G38480   integral membrane protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01625P011374  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1414  8     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04865P034054  eugene3.00002046  1  AT1G05000   tyrosine specific protein phosphatase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04976P034829  eugene3.00002456  16  AT3G24750   unknown protein 



XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05111P035774  eugene3.00010307  19  AT2G31470   F‐box family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05126P035876  eugene3.00010448  97  AT1G04630   MEE4 (maternal effect embryo arrest 4) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05284P036987  eugene3.00011415  49  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05386P037700  eugene3.00012166  3  AT3G27010   AT‐TCP20 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05498P038485  eugene3.00012788  7  AT1G17030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.1); similar to Os05g0272800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055066.1); similar to 
unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48013.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05531P038715  eugene3.00012996  33  AT1G30620   MUR4 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05548P038830  eugene3.00013114  1  AT5G56230   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  4  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53721P376040  eugene3.00020442  11     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05647P039528  eugene3.00020451  7  AT1G03070   glutamate binding / 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05653P039568  eugene3.00020479  1  AT4G02730   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05686P039796  eugene3.00020613  10  AT5G42440   protein kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05706P039938  eugene3.00020687  25  AT5G25800   exonuclease family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06009P042057  eugene3.00021926  21  AT5G22450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48752.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06034P042236  eugene3.00030083  1  AT5G24750   similar to UDP‐glucose:sterol glucosyltransferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06142P042988  eugene3.00030647  26  AT4G27520   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  74     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42044P294302  eugene3.00031352  14     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06309P044157  eugene3.00031379  59  AT5G13100   oxidoreductase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06328P044293  eugene3.00031450  41  AT1G03495   transferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42062P294431  eugene3.00040011  31  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06473P045311  eugene3.00040054  11  AT4G21870   26.5 kDa class P‐related heat shock protein (HSP26.5‐P) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42069P294482  eugene3.00040475  9     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06582P046072  eugene3.00040586  21  AT2G27500   glycosyl hydrolase family 17 protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06604P046222  eugene3.00040720  14  AT1G04350   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06845P047912  eugene3.00050386  1  AT4G35610   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42093P294646  eugene3.00050689  33  AT5G64260   phosphate‐responsive protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06940P048577  eugene3.00050842  27     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07089P049618  eugene3.00051457  88  AT4G02430   pre‐mRNA splicing factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  7  AT3G13520   AGP12 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07400P051794  eugene3.00060964  4     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07411P051872  eugene3.00060987  66  AT4G29830   VIP3 (VERNALIZATION INDEPENDENCE 3); nucleotide binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07418P051921  eugene3.00061021  6  AT5G56960   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07427P051986  eugene3.00061089  29  AT2G03500   myb family transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07465P052252  eugene3.00061235  20  AT5G62860   F‐box family protein‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07506P052540  eugene3.00061416  1  AT3G11591   unknown protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07608P053254  eugene3.00061852  6  AT5G11190   SHN3 (SHINE3); DNA binding / transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07643P053500  eugene3.00061957  17  AT4G24972   TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07655P053579  eugene3.00061997  37  AT1G21270   WAK2 (wall‐associated kinase 2); protein serine/threonine kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07662P053632  eugene3.00070015  1  AT2G31890   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78554.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46382.1); contains InterPro domain RAP domain (InterPro:IPR013584) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07675P053722  eugene3.00070072  41  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07747P054224  eugene3.00070348  82  AT1G05580   ATCHX23 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07755P054285  eugene3.00070389  2  AT3G13275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45215.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07805P054632  eugene3.00070594  67  AT2G01150   RHA2B (RING‐H2 FINGER PROTEIN 2B); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07944P055602  eugene3.00080023  8  AT5G66520   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07975P055822  eugene3.00080125  3  AT5G22040   similar to zinc knuckle (CCHC‐type) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62330.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67423.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07986P055901  eugene3.00080156  40  AT2G35910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08085P056589  eugene3.00080484  4  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08112P056779  eugene3.00080609  50  AT5G05680   nuclear pore complex protein‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08193P057349  eugene3.00081020  52  AT1G69080   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08421P058944  eugene3.00090088  1  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08442P059089  eugene3.00090172  4  AT2G36300   integral membrane Yip1 family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08487P059403  eugene3.00090415  39  AT5G45600   GAS41 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08532P059721  eugene3.00090639  16  AT5G56380   F‐box family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08553P059865  eugene3.00090746  38  AT5G13630   CHLH 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08556P059888  eugene3.00090773  13  AT5G67500   porin 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08609P060260  eugene3.00090974  48  AT5G19473   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09960.1); similar to hypothetical protein [Cicer arietinum] (GB:CAB61744.1); contains InterPro domain Nitrate‐induced NOI (InterPro:IPR008700) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08638P060466  eugene3.00091127  52  AT5G12460   similar to fringe‐related protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21599.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF604 (InterPro:IPR006740) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52770P369380  eugene3.00100109  32     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08756P061290  eugene3.00100114  1  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08816P061706  eugene3.00100442  3  AT2G37410   ATTIM17‐2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  3  AT1G67670   unknown protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08901P062303  eugene3.00100965  5  AT1G66140   ZFP4 (ZINC FINGER PROTEIN 4); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08902P062310  eugene3.00100966  13  AT3G10810   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08940P062574  eugene3.00101102  14  AT2G01120   ATORC4 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08978P062843  eugene3.00101273  1  AT5G61320   CYP89A3 (cytochrome P450 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  2  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09082P063572  eugene3.00101835  93  AT2G40090   ATATH9 (ABC2 homolog 9) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09107P063744  eugene3.00101960  50  AT5G02220   similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK23883.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70860.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42208P295454  eugene3.00102012  18     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09165P064153  eugene3.00102339  1  AT1G16850   unknown protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09174P064214  eugene3.00102368  6  AT4G01970   ATSTS (ARABIDOPSIS THALIANA STACHYOSE SYNTHASE); galactinol‐raffinose galactosyltransferase/ hydrolase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09272P064901  eugene3.00110271  2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09307P065144  eugene3.00110420  3  AT1G30130   similar to hypothetical protein [Brassica oleracea var. alboglabra] (GB:CAA99112.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1365 (InterPro:IPR010775) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09494P066455  eugene3.00111147  15  AT4G30580   ATS2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09507P066549  eugene3.00111187  2  AT1G16590   REV7 (Reversionless 7); DNA binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09598P067184  eugene3.00120123  8  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09626P067379  eugene3.00120185  22  AT4G01500   NGA4 (NGATHA4); transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09631P067414  eugene3.00120221  1  AT4G27810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53030.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71155.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09727P068087  eugene3.00120523  2  AT1G49030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68031.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09884P069182  eugene3.00121053  25  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09923P069456  eugene3.00121198  7  AT4G25410   basix helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09940P069578  eugene3.00121244  21  AT1G14890   pectinesterase inhibitor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10102P070711  eugene3.00130417  3  AT1G08790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28690.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65016.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62670.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF1685 (InterPro:IPR012881) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10182P071268  eugene3.00130632  32  AT5G07610   F‐box family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42298P296082  eugene3.00130816  21     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  18  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10427P072986  eugene3.00140050  27  AT1G58470   XF41 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10535P073745  eugene3.00140475  6  AT1G76390   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10566P073962  eugene3.00140576  1  AT2G47000   MDR4 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10706P074940  eugene3.00141052  16  AT2G05760   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10714P074996  eugene3.00141085  48  AT3G06620   protein kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10728P075096  eugene3.00141147  54  AT2G28500   LBD11 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 11) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10740P075177  eugene3.00141201  32  AT1G79480   similar to glycosyl hydrolase family protein 17 [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67460.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78496.1); contains InterPro domain X8 (InterPro:IPR012946) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  17  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10986P076896  eugene3.00150685  7  AT3G07160   ATGSL10 



XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11250P078745  eugene3.00160340  17  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11270P078884  eugene3.00160397  94  AT1G04520   33 kDa secretory protein‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11271P078891  eugene3.00160400  54  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11329P079303  eugene3.00160601  2  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11419P079932  eugene3.00160939  1  AT4G28460   unknown protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11467P080269  eugene3.00161122  19  AT4G18650   transcription factor‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11605P081235  eugene3.00170222  1  AT2G01050   nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11703P081918  eugene3.00180185  111  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11927P083487  eugene3.00181102  3  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11938P083560  eugene3.00181152  41  AT3G15810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G80120.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95691.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF567 (InterPro:IPR007612) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12147P085024  eugene3.00190826  18  AT2G31083   CLE5 (CLAVATA3/ESR‐RELATED 5); receptor binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29346P205421  eugene3.00280152  10  AT5G03240   UBQ3 (POLYUBIQUITIN 3); protein binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29378P205645  eugene3.00280266  1  AT3G09925   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29508P206552  eugene3.00290337  5  AT2G45220   pectinesterase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29585P207092  eugene3.00400272  69  AT5G42750   BKI1 (BRI1 KINASE INHIBITOR 1); protein heterodimerization 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29595P207162  eugene3.00400284  1  AT1G18210   calcium‐binding protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29624P207365  eugene3.00400380  4  AT5G55820   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45135.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42482P297373  eugene3.00410044  4     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42487P297405  eugene3.00440063  35     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29753P208265  eugene3.00440238  34  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29779P208453  eugene3.00570059  15  AT5G66110   metal ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29847P208925  eugene3.00640147  5  AT2G15490   UGT73B4; UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29865P209049  eugene3.00640210  15  AT4G36740   ATHB40 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29986P209901  eugene3.00700078  1  AT3G04780   Encodes a protein with little sequence identity with any other protein of known structure or function.  Part of this protein shows a 42% sequence identity with the C‐terminal domain of the 32‐kD human thioredoxin‐like protein. 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30135P210939  eugene3.00870028  32  AT2G30300   nodulin‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30145P211013  eugene3.00870070  16  AT3G29250   similar to short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G29260.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase [Digitalis ferruginea] (GB:AAV68714.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase 
[Digitalis thapsi] (GB:AAV68715.1); contains InterPro domain Glucose/ribitol dehydrogenase; (InterPro:IPR002347); contains InterPro domain Short‐chain dehydrogenase/reductase SDR; (InterPro:IPR002198); contains InterPro domain NAD(P)‐binding; (InterPro:IPR016040) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30168P211174  eugene3.00880086  61  AT3G01960   unknown protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  5  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30303P212115  eugene3.01200041  20  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30306P212138  eugene3.01200060  14  AT2G20875   EPF1 (EPIDERMAL PATTERNING FACTOR 1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30308P212152  eugene3.01200066  1  AT2G20760   protein binding / protein transporter/ structural molecule 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30402P212814  eugene3.01240029  13  AT1G65070   DNA mismatch repair MutS family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30635P214443  eugene3.01370083  2  AT3G18990   VRN1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30639P214468  eugene3.01400002  1  AT5G56280   CSN6A (COP9 SIGNALOSOME SUBUNIT 6A) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30641P214485  eugene3.01400007  4  AT4G26450   WIP1 (WPP‐DOMAIN INTERACTING PROTEIN 1); protein heterodimerization/ protein homodimerization 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  69  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30719P215032  eugene3.01470015  40  AT5G22570   WRKY38 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30733P215128  eugene3.01470073  12  AT2G24395   chaperone protein dnaJ‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30914P216396  eugene3.01650037  17  AT4G03965   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30987P216909  eugene3.01710025  17  AT5G17050   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31010P217067  eugene3.01780041  6  AT3G13772   endomembrane protein 70 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31113P217787  eugene3.01950004  4  AT3G03130   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G17160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62214.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  24     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54580P382051  eugene3.02140004  4     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31230P218604  eugene3.02160011  1  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31271P218894  eugene3.02230026  62  AT4G30810   SCPL29 (serine carboxypeptidase‐like 29); serine carboxypeptidase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42772P299402  eugene3.02940006  1     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31461P220225  eugene3.03240002  1  AT1G47890   disease resistance family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  7     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42790P299524  eugene3.03430001  9  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31521P220641  eugene3.03830004  64  AT5G26230   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75978.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31655P221585  eugene3.05910001  45  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31688P221812  eugene3.06420007  2  AT4G27680   MSP1 protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31727P222086  eugene3.06770005  141  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31728P222096  eugene3.06770006  32  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31775P222423  eugene3.07200003  17  AT5G03760   ATCSLA9 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  72  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  62  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31849P222941  eugene3.08150004  114  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31857P222996  eugene3.08250005  1  AT2G26560   PLA2A 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  58  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31901P223304  eugene3.09060003  40  AT4G32650   ATKC1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  33  AT4G08900   arginase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31924P223467  eugene3.09330001  21  AT1G02790   PGA4 (POLYGALACTURONASE 4); polygalacturonase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31928P223495  eugene3.09380003  50  AT5G03610   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  35  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32001P224006  eugene3.103900001  19  AT1G66370   MYB113 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42875P300121  eugene3.104020001  14     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32006P224039  eugene3.104060001  102  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32034P224234  eugene3.10580001  63  AT1G05800   lipase class 3 family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32038P224262  eugene3.105810001  42  AT3G63010   GID1B 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32043P224301  eugene3.106120002  7  AT1G20480   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32051P224355  eugene3.106630001  2  AT5G67570   EMB1408 (EMBRYO DEFECTIVE 1408) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32054P224372  eugene3.106950001  69  AT4G13992   similar to DC1 domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16015.1); similar to DC1 domain‐containing protein [Brassica oleracea] (GB:ABD65623.1); contains InterPro domain Protein kinase C 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32058P224405  eugene3.107600001  26  AT4G34200   EDA9 (embryo sac development arrest 9); NAD binding / amino acid binding / binding / catalytic/ cofactor binding / oxidoreductase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32090P224630  eugene3.109560001  58  AT1G64820   MATE efflux family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32105P224732  eugene3.110740002  61  AT2G30390   ferrochelatase II 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32111P224771  eugene3.111120001  5  AT1G23790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G70340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40888.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF936 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32113P224790  eugene3.111190001  61  AT1G16760   protein kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32124P224867  eugene3.111910001  22  AT3G51980   binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32136P224951  eugene3.113020001  88  AT5G19530   ACL5 (ACAULIS 5) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32144P225005  eugene3.113590001  34  AT5G10720   AHK5 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32146P225021  eugene3.113970001  42     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32194P225356  eugene3.118120002  57  AT5G07030   pepsin A 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32241P225687  eugene3.121960002  1  AT1G15410   aspartate‐glutamate racemase family 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32246P225722  eugene3.122180001  22  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32261P225827  eugene3.12340005  3  AT1G62940   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32304P226124  eugene3.126890001  52  AT1G26680   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32311P226175  eugene3.127610001  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  5  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32319P226233  eugene3.12840002  118  AT4G25120   UvrD/REP helicase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  8  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32376P226631  eugene3.132190001  8  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32406P226838  eugene3.13420003  55  AT5G39890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G15120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14912.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1637 (InterPro:IPR012864) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32407P226847  eugene3.13420004  46  AT1G10900   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32417P226919  eugene3.13450003  1  AT4G26390   pyruvate kinase 



XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32419P226933  eugene3.13450005  2  AT1G07380   ceramidase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32422P226950  eugene3.134660001  53  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32436P227046  eugene3.135970001  67  AT1G06130   GLX2‐4 (GLYOXALASE 2‐4); hydroxyacylglutathione hydrolase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32457P227198  eugene3.13770003  5  AT3G54660   ATGR2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32464P227245  eugene3.138310002  17  AT5G39670   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32469P227282  eugene3.138830001  68  AT1G51340   MATE efflux family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32492P227440  eugene3.140890002  46  AT3G45300   IVD 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  34  AT2G47920   kinase interacting family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32504P227527  eugene3.142130001  84  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  73  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  14  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32529P227702  eugene3.144350001  12  AT4G12720   GFG1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32530P227710  eugene3.144360001  68  AT4G12610   ATRAP74 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  59  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32546P227821  eugene3.145380001  2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  47  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32578P228046  eugene3.147060002  63  AT5G28050   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32604P228227  eugene3.149420001  2  AT4G17550   transporter‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32630P228410  eugene3.151650001  26  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  79  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32674P228717  eugene3.155680002  49  AT5G07790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G61300.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  74  AT5G38560   protein kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32711P228974  eugene3.158310001  37  AT4G29920   heat shock protein‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32719P229032  eugene3.158730001  50  ATCG01060   Encodes the PsaC subunit of photosystem I. 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32742P229191  eugene3.159940001  2  AT1G66340   ETR 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32743P229199  eugene3.160090001  75  AT4G36530   hydrolase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  61  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  15  AT3G06860   MFP2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  89     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32792P229542  eugene3.164420001  21  AT2G20960   pEARLI4 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32799P229592  eugene3.165660001  63  AT1G43560   ATY2 (Arabidopsis thioredoxin y2); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  5  AT5G64120   peroxidase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32834P229838  eugene3.169110001  33  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32848P229935  eugene3.169660001  52  AT2G05990   MOD1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32854P229976  eugene3.16980005  75  AT3G26935   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  57  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32927P230488  eugene3.178100001  14  AT5G26830   threonyl‐tRNA synthetase / threonine‐‐tRNA ligase (THRRS) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32953P230671  eugene3.180650001  15  AT1G47271   similar to CBS domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61145.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  2  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  31  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33020P231140  eugene3.186740001  10  AT5G15140   aldose 1‐epimerase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33021P231147  eugene3.186810001  133  AT2G22530   transferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  16  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  19  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33046P231321  eugene3.189210001  17  AT3G28700   similar to Os01g0588800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043438.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14897.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF185 (InterPro:IPR003788) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33054P231376  eugene3.190190001  50  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33079P231550  eugene3.19380002  24  AT3G10960   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33081P231561  eugene3.19380004  34  AT5G62940   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33082P231570  eugene3.194000001  51  AT3G61170   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33083P231579  eugene3.194040001  8  AT1G11650   ATRBP45B; RNA binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  53     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33106P231742  eugene3.196330001  37  AT5G56900   CwfJ‐like family protein / zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33113P231788  eugene3.197020001  77  AT1G64620   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  27  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33145P232012  eugene3.200110001  13  AT5G20930   TSL (TOUSLED); kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  47  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33170P232184  eugene3.203420001  26  AT3G04460   ATPEX12 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33239P232673  eugene3.20980002  34  AT1G04690   KAB1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33240P232678  eugene3.20980003  1  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33247P232727  eugene3.210420001  2  AT5G61380   PRR1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33260P232816  eugene3.212200001  72  AT3G25270   nucleic acid binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33262P232831  eugene3.212280001  23  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33280P232958  eugene3.214150001  31  AT5G64410   ATOPT4 (oligopeptide transporter 4); oligopeptide transporter 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33302P233111  eugene3.217880001  2  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33304P233127  eugene3.218240001  55  AT2G20550   DNAJ chaperone C‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33306P233140  eugene3.218740001  67     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  48  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33331P233317  eugene3.22210003  116  AT3G22200   POP2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33333P233329  eugene3.22210005  47  AT5G45500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43141.1); similar to Os01g0799000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001044526.1); contains domain 
SSF52047 (SSF52047); contains domain G3DSA:3.80.10.10 (G3DSA:3.80.10.10) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33341P233385  eugene3.22330001  59  AT3G48560   AHAS 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33349P233443  eugene3.22610001  66  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33350P233449  eugene3.22610002  17  AT2G19800   MIOX2 (MYO‐INOSITOL OXYGENASE 2) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33358P233505  eugene3.22700003  10  AT3G57460   catalytic/ metal ion binding / metalloendopeptidase/ zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33359P233511  eugene3.22700004  29  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33362P233533  eugene3.22770002  5  AT1G76300   SMD3 (SNRNP CORE PROTEIN SMD3) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33374P233617  eugene3.23140002  7  AT3G13900   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33383P233678  eugene3.23440001  20  AT1G79870   oxidoreductase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33389P233723  eugene3.23570001  1  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33393P233748  eugene3.23650001  35  AT4G33470   HDA14 (histone deacetylase 14); histone deacetylase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33424P233966  eugene3.24320002  33  AT5G54830   DOMON domain‐containing protein / dopamine beta‐monooxygenase N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  4  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33431P234017  eugene3.24420002  6  AT4G15530   PPDK (PYRUVATE ORTHOPHOSPHATE DIKINASE) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33443P234098  eugene3.24850001  24  AT5G08030   glycerophosphoryl diester phosphodiesterase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33452P234164  eugene3.25200001  23  AT1G01090   PDH‐E1 ALPHA (PYRUVATE DEHYDROGENASE E1 ALPHA); pyruvate dehydrogenase (acetyl‐transferring) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33457P234197  eugene3.25270003  38  AT4G28300   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33470P234288  eugene3.25720001  47  AT2G38170   RCI4 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33480P234359  eugene3.26180003  14  AT5G44230   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33491P234435  eugene3.26530004  29  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54708P382943  eugene3.26830001  42     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33510P234569  eugene3.26900002  11  AT3G58810   MTP3 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  73  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33523P234659  eugene3.27090001  4  AT2G32540   ATCSLB4 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  23  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33529P234700  eugene3.27180002  76  AT4G28510   ATPHB1 (PROHIBITIN 1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33537P234756  eugene3.27440001  36  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  52  AT2G29320   tropinone reductase 



XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33542P234793  eugene3.27510001  3  AT1G10522   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40945.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33543P234801  eugene3.27510002  12  AT5G59240   40S ribosomal protein S8 (RPS8B) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33545P234812  eugene3.27550001  13  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  35  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33556P234888  eugene3.27710002  1     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33558P234901  eugene3.27720002  1  AT3G47570   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  35  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  15  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33573P235011  eugene3.27940001  42  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33574P235015  eugene3.28000001  25  AT1G52160   metallo‐beta‐lactamase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33580P235057  eugene3.28070001  90  AT5G61070   HDA18 (histone deacetylase 18); histone deacetylase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33581P235065  eugene3.28070002  37  AT3G44690   unknown protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33605P235235  eugene3.28390003  57  AT2G31990   exostosin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33607P235247  eugene3.28400002  38  AT2G33800   ribosomal protein S5 family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33611P235271  eugene3.28570001  5  AT2G31335   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06137.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33612P235281  eugene3.28570002  81  AT1G79730   ELF7 (EARLY FLOWERING 7) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33622P235354  eugene3.28660003  12  AT3G47910   nucleic acid binding / ubiquitin thiolesterase/ zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54745P383207  eugene3.28790001  98     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33630P235409  eugene3.28830002  38  AT1G49490   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33640P235477  eugene3.29020001  55  AT5G27600   LACS7 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 7) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33671P235697  eugene3.29490001  71  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33673P235709  eugene3.29500001  53  AT2G31170   tRNA synthetase class I (C) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33674P235718  eugene3.29520001  9  AT1G74020   SS2 (STRICTOSIDINE SYNTHASE 2); strictosidine synthase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33675P235724  eugene3.29520002  87  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  26  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54760P383308  eugene3.29840002  39     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  23  AT2G22470   AGP2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33697P235879  eugene3.29970003  4  AT2G15690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33699P235888  eugene3.29980002  29  AT1G65060   4CL3 (4‐coumarate:CoA ligase 3); 4‐coumarate‐CoA ligase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33700P235900  eugene3.29990001  66  AT1G14185   glucose‐methanol‐choline (GMC) oxidoreductase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  41  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33718P236022  eugene3.30160002  85  AT2G23390   similar to hypothetical protein OsI_015489 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94256.1); similar to Os04g0442200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052881.1); contains InterPro domain Acyl‐CoA N‐acyltransferase 
(InterPro:IPR016181); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF482 (InterPro:IPR007434) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  34  AT5G24020   ATMIND1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33721P236043  eugene3.30200001  29  AT2G35620   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  7  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33730P236110  eugene3.30340001  32  AT2G25450   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33752P236264  eugene3.30850001  1  AT1G49380   cytochrome c biogenesis protein family 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33755P236279  eugene3.30870001  7  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33758P236300  eugene3.30950002  56  AT4G28570   alcohol oxidase‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33776P236430  eugene3.31170001  47  AT3G10800   BZIP28; DNA binding / transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33777P236439  eugene3.31170002  59  AT4G28270   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  12  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33807P236649  eugene3.31660002  120  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33826P236782  eugene3.31920001  7  AT1G66570   ATSUC7 (SUCROSE‐PROTON SYMPORTER 7); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  98  AT1G20360   F‐box protein‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  60  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33840P236878  eugene3.32130001  14  AT1G70900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.2); similar to hypothetical protein 
[Vitis vinifera] (GB:CAN77015.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33848P236932  eugene3.32280001  92  AT2G07240   cysteine‐type peptidase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33859P237013  eugene3.32350001  62  AT1G77500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61884.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33864P237047  eugene3.32370003  69  AT5G54280   ATMYOS1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  45  AT2G02450   ANAC035 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33868P237070  eugene3.32400003  8  AT1G60960   IRT3 (Iron regulated transporter 3); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33880P237154  eugene3.32530001  10  AT5G11080   ubiquitin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33884P237185  eugene3.32560001  116  AT2G17845   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33886P237201  eugene3.32590001  7  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  47  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain Development and 
cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33888P237216  eugene3.32600001  73  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  80  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33898P237282  eugene3.32760002  15  AT4G33650   ADL2 (ARABIDOPSIS DYNAMIN‐LIKE 2); GTP binding / GTPase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33913P237391  eugene3.32970003  51  AT3G46100   ATHRS1 (HISTIDYL‐TRNA SYNTHETASE 1); histidine‐tRNA ligase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  49     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33943P237599  eugene3.33370002  3  AT3G02690   integral membrane family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33953P237670  eugene3.33520003  1  AT5G67160   transferase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33962P237734  eugene3.33600001  6     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33963P237737  eugene3.33610001  88  AT2G26930   ISPE 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33964P237744  eugene3.33610002  5  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33979P237849  eugene3.33900001  48  AT1G60140   ATTPS10 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33982P237872  eugene3.33910002  27  AT5G50300   xanthine/uracil/vitamin C permease family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34001P238007  eugene3.34300002  58  AT1G09800   tRNA pseudouridine synthase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34013P238090  eugene3.34680001  42  AT1G04870   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  81  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34034P238232  eugene3.35720001  28  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34069P238479  eugene3.37990001  55  AT1G02730   ATCSLD5 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34153P239071  eugene3.45310001  27  AT5G53940   yippee family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54999P384984  eugene3.47200001  2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34216P239512  eugene3.51620001  3  AT3G45780   JK224 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34217P239518  eugene3.51620002  6     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  33  AT3G09560   lipin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55062P385421  eugene3.54840001  1     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34288P240015  eugene3.57960001  68  AT2G01110   PGA2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34291P240035  eugene3.58060001  51  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  32  AT5G53400   nuclear movement family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34307P240149  eugene3.59940002  66  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  90  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34399P240792  eugene3.68600002  14  AT5G13800   hydrolase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  99  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34413P240891  eugene3.70940001  20  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34417P240915  eugene3.71640001  65  AT4G36520   trichohyalin‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34482P241372  eugene3.79220002  55  AT5G53850   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34495P241464  eugene3.80650002  10  AT1G07260   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34498P241485  eugene3.80970001  44  AT1G21440   mutase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  52  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34562P241931  eugene3.89250001  74  AT5G58070   lipocalin 



XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34575P242020  eugene3.90530001  43  AT3G09720   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34599P242193  eugene3.93110001  2  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53934P377531  fgenesh1_pg.C_LG_I001205  3     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53812P376672  fgenesh1_pg.C_LG_I002681  21     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53806P376635  fgenesh1_pg.C_LG_I002769  11     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53423P373950  fgenesh1_pg.C_LG_IV000077 2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53332P373314  fgenesh1_pg.C_LG_IV001068 2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52835P369832  fgenesh1_pg.C_LG_IX000802 18     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53266P372849  fgenesh1_pg.C_LG_V000557 5     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53140P371971  fgenesh1_pg.C_LG_VI000345 42     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53055P371377  fgenesh1_pg.C_LG_VI001932 65     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  37     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52768P369368  fgenesh1_pg.C_LG_X000141  10     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52745P369207  fgenesh1_pg.C_LG_X000234  44     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52618P368313  fgenesh1_pg.C_LG_XI000461 34     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  11     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51683P361774  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000459  16     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52008P364047  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000694  36     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52003P364011  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000747  2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51977P363828  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000846  23     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51890P363222  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000214  5     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51821P362738  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000095  3     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54220P379529  fgenesh1_pg.C_scaffold_1086000002  25     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51170P358179  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000039  40     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54405P380827  fgenesh1_pg.C_scaffold_1626000002  1     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  18     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54518P381615  fgenesh1_pg.C_scaffold_196000028  17     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50867P356058  fgenesh1_pg.C_scaffold_205000010  5     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54634P382429  fgenesh1_pg.C_scaffold_228000013  24     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50536P353744  fgenesh1_pg.C_scaffold_2767000002  13     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51614P361285  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000009  2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51608P361249  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000166  1     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55545P388808  fgenesh1_pg.C_scaffold_3714000001  2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  11     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51558P360896  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000085  31     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51500P360492  fgenesh1_pg.C_scaffold_70000170  2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55252P386756  fgenesh1_pg.C_scaffold_880000003  1     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  139     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12219P085530  fgenesh4_kg.C_LG_IV000054 4  AT1G79010   NADH‐ubiquinone oxidoreductase 23 kDa subunit 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  6  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12246P085720  fgenesh4_pg.C_LG_I000090  7  AT3G58060   cation efflux family protein / metal tolerance protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12248P085733  fgenesh4_pg.C_LG_I000098  34  AT1G59750   ARF1 (AUXIN RESPONSE FACTOR 1); transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12258P085800  fgenesh4_pg.C_LG_I000139  63  AT5G06640   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12343P086397  fgenesh4_pg.C_LG_I000639  45  AT5G50060   invertase/pectin methylesterase inhibitor family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12414P086896  fgenesh4_pg.C_LG_I001053  75  AT1G72570   DNA binding / transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12627P088386  fgenesh4_pg.C_LG_I002333  80  AT5G55690   MADS‐box protein (AGL47) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43162P302132  fgenesh4_pg.C_LG_I002393  3  AT5G13200   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43169P302179  fgenesh4_pg.C_LG_I002502  2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43193P302346  fgenesh4_pg.C_LG_I003004  3  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12757P089298  fgenesh4_pg.C_LG_I003040  2  AT5G03060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.2) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12828P089791  fgenesh4_pg.C_LG_II000113  43  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  1  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12904P090324  fgenesh4_pg.C_LG_II000497  40  AT3G63200   PLA IIIB 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12967P090768  fgenesh4_pg.C_LG_II000838  19  AT3G56850   AREB3 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13044P091308  fgenesh4_pg.C_LG_II001252  6  AT2G44830   protein kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13048P091332  fgenesh4_pg.C_LG_II001303  29  AT1G27360   squamosa promoter‐binding protein‐like 11 (SPL11) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13074P091512  fgenesh4_pg.C_LG_II001466  2  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13124P091867  fgenesh4_pg.C_LG_II001790  32  AT3G62650   binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13142P091989  fgenesh4_pg.C_LG_II001862  34  AT5G24380   YSL2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  45  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13185P092290  fgenesh4_pg.C_LG_II002124  15  AT4G35985   senescence/dehydration‐associated protein‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  26  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13259P092809  fgenesh4_pg.C_LG_II002593  3     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13297P093073  fgenesh4_pg.C_LG_III000122 1  AT1G80000   similar to glycine‐rich protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G15280.2); similar to Os01g0595100 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043467.1); similar to glycine‐rich protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:BAD52900.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13448P094134  fgenesh4_pg.C_LG_III000885 14  AT3G19780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33780.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15395.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF179 (InterPro:IPR003774); contains InterPro 
domain Thioredoxin‐like fold (InterPro:IPR012336); contains InterPro domain Thioredoxin fold (InterPro:IPR012335) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13518P094626  fgenesh4_pg.C_LG_III001277 13  AT1G65010   hydrogen ion transmembrane transporter/ protein binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13560P094918  fgenesh4_pg.C_LG_III001539 3  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13636P095446  fgenesh4_pg.C_LG_IV000042 67  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13803P096618  fgenesh4_pg.C_LG_IV001025 60  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43454P304173  fgenesh4_pg.C_LG_IV001215 4     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13912P097380  fgenesh4_pg.C_LG_IX000169 6  AT5G67420   LBD37 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 37) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13918P097422  fgenesh4_pg.C_LG_IX000220 1  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13946P097620  fgenesh4_pg.C_LG_IX000422 83  AT3G46590   TRFL1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14009P098059  fgenesh4_pg.C_LG_IX000812 63  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14025P098169  fgenesh4_pg.C_LG_IX000889 45  AT5G12360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14190.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16841.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14050P098349  fgenesh4_pg.C_LG_IX001074 6  AT3G21090   ABC transporter family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14068P098473  fgenesh4_pg.C_LG_IX001210 52  AT1G07476   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G07473.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14107P098743  fgenesh4_pg.C_LG_IX001455 3  AT2G27990   BLH8 (BEL1‐LIKE HOMEODOMAIN 8); DNA binding / transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14165P099152  fgenesh4_pg.C_LG_V000268 38  AT1G61170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11120.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14288P100012  fgenesh4_pg.C_LG_V000972 53  AT3G05270   similar to myosin heavy chain‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77580.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71653.1); contains InterPro domain Prefoldin (InterPro:IPR009053); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF869 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14355P100482  fgenesh4_pg.C_LG_V001609 1  AT1G53470   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14371P100594  fgenesh4_pg.C_LG_V001708 9  AT4G11170   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14439P101069  fgenesh4_pg.C_LG_VI000307 5  AT2G41200   similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC147961g27v2 [Medicago truncatula] (GB:ABD28332.2); contains domain EF‐hand (SSF47473) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14471P101292  fgenesh4_pg.C_LG_VI000457 6  AT3G57630   exostosin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14508P101555  fgenesh4_pg.C_LG_VI000654 12  AT3G09430   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15639.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14712P102982  fgenesh4_pg.C_LG_VI001751 35  AT5G41840   F‐box family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14896P104272  fgenesh4_pg.C_LG_VII000940  29  AT5G66900   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14910P104366  fgenesh4_pg.C_LG_VII000987  5  AT4G37210   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14919P104430  fgenesh4_pg.C_LG_VII001050  37  AT2G18500   OFP7 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14949P104643  fgenesh4_pg.C_LG_VII001281  21  AT3G55100   ABC transporter family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15046P105319  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000457  1  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15139P105972  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000967  5  AT5G49320   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44872.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1218 (InterPro:IPR009606) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15162P106129  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001079  8  AT5G51530   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15207P106444  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001296  46  AT4G21215   unknown protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15217P106517  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001360  2  AT1G31690   copper ion binding 



XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15299P107087  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001853  8     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15490P108427  fgenesh4_pg.C_LG_X001111  2  AT5G11730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25970.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70606.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF266 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15543P108801  fgenesh4_pg.C_LG_X001355  11  AT3G06520   agenet domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15547P108828  fgenesh4_pg.C_LG_X001398  13  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15643P109500  fgenesh4_pg.C_LG_X002084  12  AT5G04320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10440.1); similar to hypothetical protein OsI_009118 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87885.1); contains InterPro domain Shugoshin 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15667P109663  fgenesh4_pg.C_LG_X002263  3  AT3G52490   heat shock protein‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15677P109738  fgenesh4_pg.C_LG_X002318  2  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15689P109818  fgenesh4_pg.C_LG_XI000024 2  AT4G21920   unknown protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15727P110086  fgenesh4_pg.C_LG_XI000214 3  AT3G17640   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43730P306109  fgenesh4_pg.C_LG_XI000249 2  AT4G23180   CRK10 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15851P110951  fgenesh4_pg.C_LG_XI001289 7  AT4G31230   protein kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  42  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 (PTHR21726) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43849P306942  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000117  9     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16135P112940  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000032  62  AT4G24026   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10810.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94041.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16180P113254  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000336  24  AT2G37610   unknown protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16226P113579  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000643  80  AT2G47480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62640.1); similar to hypothetical protein OsI_010903 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY89670.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16408P114853  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000854  45  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16415P114904  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000928  2  AT1G31280   AGO2 (ARGONAUTE 2); nucleic acid binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16511P115572  fgenesh4_pg.C_LG_XV000590  15  AT5G26950   AGL93; transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44032P308218  fgenesh4_pg.C_LG_XV000867  1     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44039P308267  fgenesh4_pg.C_LG_XV000920  12     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16633P116427  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000255  2  AT1G28110   SCPL45; serine carboxypeptidase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16710P116964  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000928  17  AT3G53820   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16727P117084  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001056  2  AT1G60720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33710.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16826P117779  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000498  10  AT3G02150   TFPD 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44132P308923  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000201  13     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16868P118072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000290  11  AT5G11550   binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16896P118272  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000515  17  AT3G61010   glycosyl hydrolase family protein 85 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44152P309064  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000706  5     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16926P118481  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000708  3  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16969P118781  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001008  1  AT1G19250   FMO1 (FLAVIN‐DEPENDENT MONOOXYGENASE 1); monooxygenase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34658P242605  fgenesh4_pg.C_scaffold_10185000001  46  AT1G19580   GAMMA CA1 (GAMMA CARBONIC ANHYDRASE 1); carbonate dehydratase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  71  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44186P309300  fgenesh4_pg.C_scaffold_1026000002  36     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  64  AT1G06760   histone H1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44198P309380  fgenesh4_pg.C_scaffold_1043000004  69     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34693P242850  fgenesh4_pg.C_scaffold_10686000001  36  AT5G64840   ATGCN5 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 5) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  24     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34766P243361  fgenesh4_pg.C_scaffold_11404000001  1  AT4G23900   nucleoside diphosphate kinase 4 (NDK4) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44249P309742  fgenesh4_pg.C_scaffold_1144000001  17     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34786P243502  fgenesh4_pg.C_scaffold_11687000001  6  AT1G70940   PIN3 (PIN‐FORMED 3); auxin:hydrogen symporter/ transporter 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44268P309871  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000013  7     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34807P243649  fgenesh4_pg.C_scaffold_11763000001  87  AT1G72010   TCP family transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34828P243794  fgenesh4_pg.C_scaffold_11849000001  33  AT3G44600   CYP71 (CYCLOPHILIN71); chromatin binding / histone binding / peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  71  AT3G22200   POP2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  82  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34938P244564  fgenesh4_pg.C_scaffold_12414000001  16  AT4G03280   PETC 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34941P244587  fgenesh4_pg.C_scaffold_12472000001  34  AT2G43120   pirin 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34944P244604  fgenesh4_pg.C_scaffold_12495000001  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34945P244611  fgenesh4_pg.C_scaffold_1250000003  23  AT4G15940   fumarylacetoacetate hydrolase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44370P310590  fgenesh4_pg.C_scaffold_129000018  16     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35008P245051  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000015  42  AT3G19840   FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44381P310663  fgenesh4_pg.C_scaffold_1305000002  5     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  18  AT3G48000   ALDH2B4 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35029P245202  fgenesh4_pg.C_scaffold_13090000001  10  AT5G38510   rhomboid family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35036P245246  fgenesh4_pg.C_scaffold_131000042  12  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35157P246097  fgenesh4_pg.C_scaffold_13964000001  45  AT4G29020   glycine‐rich protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35201P246406  fgenesh4_pg.C_scaffold_14289000001  42  AT5G44680   methyladenine glycosylase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44483P311379  fgenesh4_pg.C_scaffold_14360000001  7     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35214P246495  fgenesh4_pg.C_scaffold_14489000001  76  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35239P246669  fgenesh4_pg.C_scaffold_14634000001  60  AT1G76965   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35275P246925  fgenesh4_pg.C_scaffold_14872000001  13  AT2G41260   M17 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35293P247050  fgenesh4_pg.C_scaffold_15037000001  4  AT1G60230   radical SAM domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35294P247058  fgenesh4_pg.C_scaffold_15051000002  42  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35304P247128  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000005  1  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35314P247197  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000078  13  AT5G20260   exostosin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35319P247232  fgenesh4_pg.C_scaffold_15256000001  27  AT5G43280   ATDCI1 (DELTA(3 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35336P247352  fgenesh4_pg.C_scaffold_15390000001  20  AT1G16610   SR45 (arginine/serine‐rich 45); RNA binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  2  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35414P247897  fgenesh4_pg.C_scaffold_15857000001  1  AT5G48840   PANC (Arabidopsis homolog of bacterial panC); pantoate‐beta‐alanine ligase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35428P247994  fgenesh4_pg.C_scaffold_160000018  27  AT2G37000   TCP family transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35448P248134  fgenesh4_pg.C_scaffold_16147000001  7  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35463P248241  fgenesh4_pg.C_scaffold_16242000001  23  AT1G69550   disease resistance protein (TIR‐NBS class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35477P248335  fgenesh4_pg.C_scaffold_16314000001  1  AT1G27770   ACA1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35481P248367  fgenesh4_pg.C_scaffold_16383000001  5  AT5G33280   chloride channel‐like (CLC) protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35502P248509  fgenesh4_pg.C_scaffold_16446000001  2  AT2G35510   SRO1 (SIMILAR TO RCD ONE 1); NAD+ ADP‐ribosyltransferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  36  AT1G49540   nucleotide binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  4     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35566P248962  fgenesh4_pg.C_scaffold_16844000001  125  AT4G36910   LEJ2 (LOSS OF THE TIMING OF ET AND JA BIOSYNTHESIS 2) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  27  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  26     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35619P249333  fgenesh4_pg.C_scaffold_17250000001  53  AT5G54650   Fh5 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35622P249350  fgenesh4_pg.C_scaffold_17272000001  19  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35623P249355  fgenesh4_pg.C_scaffold_1729000001  1  AT3G16370   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35668P249676  fgenesh4_pg.C_scaffold_178000033  25  AT2G32780   ubiquitin‐specific protease 1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35672P249703  fgenesh4_pg.C_scaffold_17839000001  59  AT2G17510   EMB2763 (EMBRYO DEFECTIVE 2763); RNA binding / ribonuclease 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  62  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35788P250516  fgenesh4_pg.C_scaffold_18825000001  64  AT1G05205   similar to hypothetical protein OsJ_021517 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ38034.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD45491.1); similar to hypothetical protein OsI_023333 
[Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ02101.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35798P250581  fgenesh4_pg.C_scaffold_18930000001  18  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35820P250737  fgenesh4_pg.C_scaffold_19124000001  9  AT1G31670   copper amine oxidase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35823P250760  fgenesh4_pg.C_scaffold_19198000001  40  AT4G19200   proline‐rich family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35843P250901  fgenesh4_pg.C_scaffold_19291000001  4  AT1G62500   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35855P250985  fgenesh4_pg.C_scaffold_19342000001  49  AT4G00630   KEA2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35868P251076  fgenesh4_pg.C_scaffold_19457000001  41  AT1G78970   LUP1 



XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35894P251255  fgenesh4_pg.C_scaffold_19693000001  36  AT4G33240   similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14270.1); similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G71010.1); similar to 
hypothetical protein OsJ_026421 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ42938.1); similar to 1‐phosphatidylinositol‐3‐phosphate 5‐kinase‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD08735.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65175.1); contains InterPro domain Zinc finger 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35901P251306  fgenesh4_pg.C_scaffold_19747000001  82  AT5G23880   CPSF100 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  30  AT5G25820   exostosin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  65  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35939P251573  fgenesh4_pg.C_scaffold_20049000001  15  AT3G24495   MSH7 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35968P251776  fgenesh4_pg.C_scaffold_20235000001  47  AT5G54810   TRP2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35991P251935  fgenesh4_pg.C_scaffold_20467000001  20     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  111  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36042P252294  fgenesh4_pg.C_scaffold_20971000001  59  AT4G34520   FAE1 (FATTY ACID ELONGATION1); acyltransferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36075P252524  fgenesh4_pg.C_scaffold_21276000001  2  AT1G23330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10740.1); similar to Os05g0408300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055523.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42648.1); 
contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36078P252544  fgenesh4_pg.C_scaffold_21313000001  23     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36081P252566  fgenesh4_pg.C_scaffold_21355000001  78  AT3G10350   anion‐transporting ATPase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36083P252577  fgenesh4_pg.C_scaffold_21385000001  32  AT1G55550   microtubule motor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36095P252662  fgenesh4_pg.C_scaffold_21470000001  15  AT3G03490   PEX19‐1 (PEROXIN 19‐1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36110P252765  fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018  1  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36114P252792  fgenesh4_pg.C_scaffold_21628000001  45  AT5G24060   similar to binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G49140.1); similar to hypothetical protein OsJ_032866 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ18657.1); contains domain PENTATRICOPEPTIDE REPEAT‐CONTAINING PROTEIN 
(PTHR10483); contains domain SELENIUM‐BINDING PROTEIN (PTHR10483:SF4) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  42  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36136P252950  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000003  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36149P253040  fgenesh4_pg.C_scaffold_21884000001  96  AT1G52000   jacalin lectin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  31  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36161P253123  fgenesh4_pg.C_scaffold_2195000001  42  AT1G75660   XRN3 (5'‐3' exoribonuclease 3); 5'‐3' exoribonuclease 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36164P253148  fgenesh4_pg.C_scaffold_21988000001  30  AT2G33420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25800.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04470.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71451.1); similar to hypothetical protein LOC_Os03g04560 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF93881.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63332.1); contains InterPro domain Munc13 homology 2 (InterPro:IPR014772); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF810 (InterPro:IPR008528); contains InterPro domain Munc13 homology 1 (InterPro:IPR014770) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36178P253243  fgenesh4_pg.C_scaffold_22050000001  69  AT3G05160   sugar transporter 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36233P253631  fgenesh4_pg.C_scaffold_2357000002  38  AT2G24310   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G47170.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  75  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36248P253735  fgenesh4_pg.C_scaffold_2432000002  1  AT4G34131   UGT73B3 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B3); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  35  AT2G39800   P5CS1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36295P254065  fgenesh4_pg.C_scaffold_2591000001  30  AT4G25450   ATNAP8 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 8) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36307P254147  fgenesh4_pg.C_scaffold_2622000001  43     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36319P254231  fgenesh4_pg.C_scaffold_2661000002  14  AT3G63460   WD‐40 repeat family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36330P254310  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000001  14  AT3G06360   AGP27 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36349P254442  fgenesh4_pg.C_scaffold_2775000001  18  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36383P254679  fgenesh4_pg.C_scaffold_2801000001  24  AT2G16250   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36385P254694  fgenesh4_pg.C_scaffold_2810000001  36  AT1G31800   LUT5 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  2  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36420P254935  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000001  33  AT1G52950   replication protein‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36478P255340  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000362  57  AT4G25190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G30710.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ50142.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF566 
(InterPro:IPR007573) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36513P255591  fgenesh4_pg.C_scaffold_3050000002  92  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  58  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45217P316516  fgenesh4_pg.C_scaffold_311000005  3  AT4G19610   RNA binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  101  AT1G67870   glycine‐rich protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36546P255821  fgenesh4_pg.C_scaffold_3169000001  9  AT1G22150   SULTR1;3 (sulfate transporter); sulfate transmembrane transporter 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36555P255881  fgenesh4_pg.C_scaffold_319000001  1     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36560P255920  fgenesh4_pg.C_scaffold_3202000002  20  AT1G78150   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G35780.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92695.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36574P256017  fgenesh4_pg.C_scaffold_3288000001  99  AT5G43890   SUPER1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36583P256079  fgenesh4_pg.C_scaffold_3310000001  8  AT5G26860   LON_ARA_ARA (Lon protease homolog gene); ATP binding / ATP‐dependent peptidase/ serine‐type peptidase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36588P256115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3324000001  58  AT2G41680   thioredoxin reductase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  13  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36609P256261  fgenesh4_pg.C_scaffold_3382000001  75  AT1G73720   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36853P257969  fgenesh4_pg.C_scaffold_4335000001  3  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36934P258535  fgenesh4_pg.C_scaffold_4863000001  75  AT5G45610   binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36952P258664  fgenesh4_pg.C_scaffold_5047000001  5  AT1G30650   AR411 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36987P258909  fgenesh4_pg.C_scaffold_5354000001  37  AT1G28640   GDSL‐motif lipase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  15  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37050P259348  fgenesh4_pg.C_scaffold_5773000002  14  AT3G16170   acyl‐activating enzyme 13 (AAE13) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  75  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37097P259675  fgenesh4_pg.C_scaffold_622000002  8  AT2G48030   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37155P260083  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000212  73     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37182P260273  fgenesh4_pg.C_scaffold_654000001  24  AT4G25440   ZFWD1 (zinc finger WD40 repeat protein 1); nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37186P260299  fgenesh4_pg.C_scaffold_6577000001  9  AT2G44840   EREBP 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37204P260422  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000122  3  AT3G14270   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37215P260499  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000204  14  AT4G18180   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37227P260587  fgenesh4_pg.C_scaffold_6682000001  91  AT2G28380   DRB2 (DSRNA‐BINDING PROTEIN 2); double‐stranded RNA binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  79  AT5G48600   SMC4 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37275P260922  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000132  102  AT3G05040   HST 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37315P261203  fgenesh4_pg.C_scaffold_7057000001  32  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37369P261580  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000042  32  AT1G18700   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37487P262407  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000148  1  AT5G45330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G26110.1); similar to hypothetical protein [Glycine max] (GB:BAB41197.1); contains domain PTHR13586 (PTHR13586) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45825P320771  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000029  38     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37570P262988  fgenesh4_pg.C_scaffold_9318000001  11  AT3G58350   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37588P263112  fgenesh4_pg.C_scaffold_9577000001  41  AT3G07330   ATCSLC6 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37595P263161  fgenesh4_pg.C_scaffold_9690000001  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45884P321188  fgenesh4_pg.C_scaffold_9702000001  6     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17071P119491  fgenesh4_pm.C_LG_I000593 7  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17144P120002  fgenesh4_pm.C_LG_II000072 15  AT3G07860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61986.1); contains domain G3DSA:3.10.20.90 (G3DSA:3.10.20.90); contains domain SSF54236 (SSF54236) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17201P120403  fgenesh4_pm.C_LG_II000668 5  AT3G60690   auxin‐responsive family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17241P120683  fgenesh4_pm.C_LG_II001143 62  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17327P121289  fgenesh4_pm.C_LG_IV000199  71  AT2G20740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23953.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17353P121469  fgenesh4_pm.C_LG_IV000478  25  AT4G39110   protein kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17400P121800  fgenesh4_pm.C_LG_IX000373  1  AT1G70210   CYCD1;1 (CYCLIN D1;1); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17607P123244  fgenesh4_pm.C_LG_VII000464  3  AT4G38970   fructose‐bisphosphate aldolase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17701P123906  fgenesh4_pm.C_LG_X000042 21  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45972P321804  fgenesh4_pm.C_LG_XII000415  2  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17926P125476  fgenesh4_pm.C_LG_XIV000597  5  AT1G48910   YUC10; monooxygenase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45980P321856  fgenesh4_pm.C_LG_XV000431  6  AT5G62180   ATCXE20 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 20); carboxylesterase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37711P263976  fgenesh4_pm.C_scaffold_184000008  1  AT1G17810   BETA‐TIP (BETA‐TONOPLAST INTRINSIC PROTEIN); water channel 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46001P322002  fgenesh4_pm.C_scaffold_28000121  1  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18247P127727  grail3.0002012102  1  AT1G77620   nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53200P372391  grail3.0002015201  11     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18250P127745  grail3.0002016001  22  AT1G77400   similar to hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21695.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18257P127795  grail3.0002024501  81  AT1G15120   ubiquinol‐cytochrome C reductase complex 7.8 kDa protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18262P127834  grail3.0002031401  1  AT1G71740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18560.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60388.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18285P127994  grail3.0002054701  3     



XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18312P128183  grail3.0002076401  12  AT1G47670   amino acid transporter family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18377P128638  grail3.0003037601  8  AT4G36920   FL1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18404P128824  grail3.0003058501  14  AT1G18400   BEE1 (BR ENHANCED EXPRESSION 1); transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18443P129099  grail3.0003089301  2  AT4G14600   Identical to Bet1‐like protein At4g14600 [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q8VXX9;GB:O23316); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61644.1); contains InterPro 
domain Target SNARE coiled‐coil region (InterPro:IPR000727) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18469P129282  grail3.0004011501  2  AT5G06860   PGIP1 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 1); protein binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18498P129486  grail3.0005000301  37  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18613P130290  grail3.0006038101  81  AT1G68800   TCP12 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18662P130628  grail3.0007005101  5  AT5G11810   similar to Os02g0135600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001045818.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ79019.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52911P370364  grail3.0009006901  32     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  66  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19013P133088  grail3.0013006001  1  AT5G02600   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19029P133197  grail3.0013021201  2  AT2G25970   KH domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19126P133880  grail3.0015013101  3  AT1G27510   similar to EX1 (EXECUTER1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33630.1); similar to EX1 (EXECUTER1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33630.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64344.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19162P134133  grail3.0016000101  63  AT3G05936   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17316.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19166P134157  grail3.0016004301  3  AT5G06420   zinc finger (CCCH‐type/C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19249P134740  grail3.0018002102  12  AT4G17720   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19285P134990  grail3.0018030801  4  AT4G23330   eukaryotic translation initiation factor‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19288P135015  grail3.0018034701  13  AT5G52830   WRKY27 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19394P135754  grail3.0020031301  1  AT1G63270   ATNAP10 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 10) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19402P135811  grail3.0021000101  8  AT1G66070   translation initiation factor‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19540P136776  grail3.0023023701  10  AT5G59030   COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane transporter 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19612P137280  grail3.0025004501  3  AT2G37740   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19633P137426  grail3.0026003001  7  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19665P137650  grail3.0026035702  1  AT4G16444   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14486.1); contains domain PTHR11615 (PTHR11615); contains domain PTHR11615:SF3 (PTHR11615:SF3) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  43  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37815P264699  grail3.0028013701  16  AT5G03120   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68657.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19746P138219  grail3.0031021401  6  AT5G54165   unknown protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19805P138632  grail3.0033011202  1  AT1G45688   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G42860.1); similar to H0814G11.12 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAJ86345.1); similar to CAA30379.1 protein [Oryza sativa] (GB:CAB53482.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19815P138702  grail3.0033016301  3  AT2G26500   cytochrome b6f complex subunit (petM) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  66  AT2G45190   YAB1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20018P140123  grail3.0039020401  4  AT3G61870   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95718.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51664P361641  grail3.0048000101  5     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53749P376233  grail3.0051015201  1     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20265P141854  grail3.0053008501  2  AT3G52110   similar to hypothetical protein OsI_009975 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88742.1); similar to Os03g0174200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049125.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20330P142306  grail3.0058003801  1  AT5G16960   NADP‐dependent oxidoreductase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  1  AT2G47410   nucleotide binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37951P265652  grail3.0064002001  3  AT3G21865   PEX22 (PEROXIN 22); protein binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  28  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro domain 
Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20618P144321  grail3.0085007701  22  AT1G64790   binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20687P144807  grail3.0093008801  8  AT1G61110   ANAC025 (Arabidopsis NAC domain containing protein 25); transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20890P146226  grail3.0139003401  1  AT5G15540   EMB2773 (EMBRYO DEFECTIVE 2773); binding / protein binding / zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38164P267148  grail3.0140005901  25  AT1G30570   protein kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46177P323233  grail3.0143000101  1     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20895P146264  grail3.0143000301  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38302P268108  grail3.0216000501  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50511P353569  grail3.0218000401  5     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38318P268222  grail3.0243000601  1  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38352P268458  grail3.0331000101  3  AT4G19050   mob1/phocein family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50553P353864  grail3.0331000401  3     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38356P268490  grail3.0345000101  2  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38427P268988  grail3.0797000201  17  AT5G25950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25960.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70607.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF239 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  60  AT2G23150   NRAMP3 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38447P269129  grail3.0907000501  71  AT4G32920   glycine‐rich protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54244P379701  grail3.1147000201  2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50676P354719  grail3.11800000101  16     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55324P387260  grail3.12238000101  7     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54298P380075  grail3.1274000101  2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38514P269597  grail3.1330000103  7  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38516P269606  grail3.1345000101  125  AT4G29120   6‐phosphogluconate dehydrogenase NAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38572P270002  grail3.16262000201  72  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  25  AT5G13630   CHLH 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38583P270077  grail3.16884000101  33  AT5G11350   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38628P270391  grail3.20091000101  29  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38634P270434  grail3.2061000501  68  AT4G02320   pectinesterase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38645P270511  grail3.2112000101  4  AT3G23790   AMP‐binding protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  31     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38677P270738  grail3.2633000201  5  AT4G32590   ferredoxin‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38683P270780  grail3.2678000201  8  AT1G67230   LINC1 (LITTLE NUCLEI1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38687P270809  grail3.2746000101  25  AT2G03770   sulfotransferase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  82  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  61  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54742P383185  grail3.2831000201  25     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38719P271033  grail3.3125000101  79  AT1G18270   ketose‐bisphosphate aldolase class‐II family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38720P271039  grail3.3126000101  55  AT2G41700   similar to ATATH11 (ABC2 homolog 11) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38724P271068  grail3.3170000101  103  AT5G61140   DEAD box RNA helicase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38733P271129  grail3.3249000201  29  AT3G23640   HGL1 (HETEROGLYCAN GLUCOSIDASE 1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38735P271143  grail3.3265000101  3  AT5G60280   lectin protein kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38736P271151  grail3.3269000101  66  AT1G65410   ATNAP11 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  22     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  10  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  55  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55440P388070  grail3.7572000101  2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38841P271887  grail3.8153000101  15  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38850P271948  grail3.8602000101  43  AT2G19870   tRNA/rRNA methyltransferase (SpoU) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38932P272524  gw1.10981.1.143  AT5G09830   BolA‐like family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38957P272697  gw1.11546.3.16  AT3G09870   auxin‐responsive family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39062P273430  gw1.121.61.1  21  AT5G57390   AIL5 (AINTEGUMENTA‐LIKE 5); DNA binding / transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46470P325286  gw1.1248.11.111     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  57  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.14     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39234P274634  gw1.12936.1.132  AT5G47040   Lon protease homolog 1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46508P325550  gw1.1296.5.1  2  ATCG00710   Encodes a 8 kD phosphoprotein that is a component of the photosystem II oxygen evolving core. Its exact molecular function has not been determined but it may play a role in mediating electron transfer between the secondary quinone acceptors 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39251P274756  gw1.130.31.1  3  AT3G18990   VRN1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39313P275189  gw1.13210.1.13  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39390P275728  gw1.13680.1.145  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 



XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39461P276226  gw1.142.211.113  AT1G73280   SCPL3 (serine carboxypeptidase‐like 3); serine carboxypeptidase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39511P276575  gw1.14504.3.122  AT2G43360   BIO2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  40     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.192  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39590P277125  gw1.150.181.16  AT4G37360   CYP81D2 (cytochrome P450 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39591P277136  gw1.150.197.162  AT4G37370   CYP81D8 (cytochrome P450 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39628P277396  gw1.15358.1.163  AT1G67120   midasin‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39652P277562  gw1.15570.4.150  AT1G53500   MUM4 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46757P327297  gw1.1588.8.1  45     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39699P277889  gw1.15947.1.13  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39755P278285  gw1.16535.1.119  AT5G47720   acetyl‐CoA C‐acyltransferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39763P278335  gw1.166.186.14  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39770P278384  gw1.166.8.1  4  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39855P278982  gw1.1732.4.1  2  AT5G57020   NMT1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39856P278991  gw1.17338.5.15  AT5G36880   acetyl‐CoA synthetase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.1102  AT5G61410   RPE 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39937P279558  gw1.18498.2.136  AT4G33760   tRNA synthetase class II (D 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39943P279595  gw1.18512.1.110  AT2G02540   ZFHD4 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40031P280215  gw1.19905.1.188  AT1G24290   AAA‐type ATPase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40037P280259  gw1.19998.4.164  AT1G31160   zinc‐binding protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40116P280811  gw1.20837.1.146  AT2G43580   chitinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40118P280826  gw1.20880.5.15  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40119P280831  gw1.20904.1.15  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40157P281099  gw1.21444.1.173  AT3G21110   PUR7 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40167P281168  gw1.216.11.1  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40168P281173  gw1.216.28.1  11  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40185P281289  gw1.218.28.1  1  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40219P281529  gw1.225.7.1  4  AT4G28890   protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40224P281568  gw1.2282.2.1  33  AT5G03555   permease 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40271P281893  gw1.250.14.1  2  AT1G61310   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40278P281940  gw1.252.38.1  7  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40295P282063  gw1.257.2.1  90  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40323P282258  gw1.271.11.1  9  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40445P283109  gw1.280.18.1  10  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40469P283280  gw1.29.190.1  3  AT1G32380   ribose‐phosphate pyrophosphokinase 2 / phosphoribosyl diphosphate synthetase 2 (PRS2) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40534P283736  gw1.2958.7.1  3  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40545P283812  gw1.3010.3.1  2  AT5G66280   GMD1 (GDP‐D‐MANNOSE 4 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40573P284006  gw1.3231.1.1  44  AT3G14790   RHM3 (RHAMNOSE BIOSYNTHESIS 3); catalytic 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40591P284134  gw1.3358.2.1  27  AT1G17860   trypsin and protease inhibitor family protein / Kunitz family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40663P284636  gw1.374.10.1  2  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47441P332081  gw1.402.1.1  6     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40911P286375  gw1.4238.2.1  11  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47551P332851  gw1.464.1.1  12     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47575P333023  gw1.494.4.1  23  AT3G16520   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41176P288227  gw1.6306.1.1  3  AT5G66610   zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47718P334017  gw1.667.2.1  2     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41453P290170  gw1.7437.1.1  12  AT4G14450   Identical to Uncharacterized protein At4g14450 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41464P290243  gw1.7542.1.1  5  AT4G35830   aconitate hydratase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41543P290801  gw1.8421.1.1  49  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  39  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47893P335239  gw1.8703.1.1  1     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41659P291612  gw1.928.5.1  6  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47951P335646  gw1.942.4.1  9  AT3G09270   ATGSTU8 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 8); glutathione transferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21001P147004  gw1.I.1470.1  33  AT5G43210   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21013P147090  gw1.I.153.1  1  AT1G71450   AP2 domain‐containing transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21125P147872  gw1.I.2790.1  3  AT5G40660   ATP12 protein‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21206P148436  gw1.I.348.1  5  ATCG00720   Encodes the cytochrome b(6) subunit of the cytochrome b6f complex. 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21217P148515  gw1.I.3546.1  22  AT5G09430   hydrolase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21374P149617  gw1.I.5177.1  3  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21377P149634  gw1.I.5190.1  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21379P149651  gw1.I.5201.1  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21381P149667  gw1.I.5216.1  4  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  6  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48152P337057  gw1.I.5826.1  6  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21526P150676  gw1.I.6789.1  21  AT1G79700   ovule development protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21605P151235  gw1.I.7668.1  23  AT5G43250   transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21705P151932  gw1.I.8520.1  7  AT4G24000   ATCSLG2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22345P156413  gw1.II.823.1  109  AT4G00980   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48339P338361  gw1.II.956.1  5  AT1G56070   LOS1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22451P157153  gw1.III.1454.1 14  AT5G44635   minichromosome maintenance family protein / MCM family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48349P338432  gw1.III.1495.1 1     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22523P157656  gw1.III.2082.1 3  AT4G10925   F‐box family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48389P338711  gw1.III.2484.1 4     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22617P158316  gw1.III.2715.1 15  AT5G52860   ABC transporter family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22713P158987  gw1.III.940.1  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22732P159122  gw1.IV.1054.1 12  AT2G21090   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22756P159292  gw1.IV.1376.1 6  AT5G38940   manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22790P159528  gw1.IV.1748.1 2  AT4G04870   CLS (CARDIOLIPIN SYNTHASE); cardiolipin synthase/ phosphatidyltransferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48450P339143  gw1.IV.1924.1 1     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22931P160515  gw1.IV.3363.1 96  AT2G04100   MATE efflux family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22932P160521  gw1.IV.3377.1 19  AT5G38110   SGA01 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22943P160598  gw1.IV.3487.1 5  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22959P160707  gw1.IV.3690.1 33  AT5G40990   GLIP1 (GDSL LIPASE1); carboxylesterase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23029P161203  gw1.IV.4500.1 4  ATCG00790   chloroplast gene encoding a ribosomal protein L16 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23044P161305  gw1.IV.554.1  1  AT2G18360   hydrolase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23160P162119  gw1.IX.1775.1 1  AT1G19510   myb family transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48560P339908  gw1.IX.1845.1 113  AT3G18810   protein kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23188P162313  gw1.IX.2158.1 12  AT4G34412   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47805.1); contains InterPro domain Kinase binding protein CGI‐121 (InterPro:IPR013926) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23190P162325  gw1.IX.2175.1 2  AT2G15620   ATHNIR 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23191P162332  gw1.IX.218.1  34  AT4G35270   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23372P163601  gw1.IX.3976.1 8  AT5G52390   photoassimilate‐responsive protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23404P163828  gw1.IX.4378.1 2  AT4G23490   fringe‐related protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23434P164033  gw1.IX.4681.1 7  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48637P340449  gw1.V.1125.1  2  AT2G30630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06750.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76299.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22658.1); contains domain no description (G3DSA:3.40.50.300); 
contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23556P164888  gw1.V.1425.1  8  AT1G19640   JMT (JASMONIC ACID CARBOXYL METHYLTRANSFERASE); jasmonate O‐methyltransferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23578P165046  gw1.V.1639.1  53  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23855P166984  gw1.V.4384.1  6  AT2G22560   kinase interacting protein‐related 



XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23886P167202  gw1.V.4691.1  45  AT4G33590   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33600.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80154.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23941P167585  gw1.V.5368.1  29  AT1G44130   nucellin protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48795P341553  gw1.V.591.1  6  AT5G48100   TT10 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23955P167680  gw1.V.654.1  3  AT1G16130   WAKL2 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 2); kinase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48826P341775  gw1.VI.2513.1 1     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24224P169563  gw1.VI.26.1  12  AT5G25530   DNAJ heat shock protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24238P169660  gw1.VI.2741.1 16  AT1G15550   GA4 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24278P169943  gw1.VI.45.1  2  AT4G35670   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24355P170480  gw1.VI.893.1  78  AT1G10385   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40996.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69091.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO23193.1); contains domain gb def: F14N23.28 (PTHR21426:SF4); contains domain FAMILY NOT NAMED (PTHR21426) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24595P172163  gw1.VII.3202.1  1  AT4G12680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41123.1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24614P172295  gw1.VII.3430.1  1  AT4G13260   YUC2 (YUCCA2); FAD binding / NADP binding / flavin‐containing monooxygenase/ oxidoreductase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24682P172773  gw1.VII.465.1  16  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24698P172886  gw1.VII.674.1  17  AT1G06720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G42440.1); similar to hypothetical protein OsJ_010296 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ26813.1); similar to hypothetical protein OsI_011117 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY89884.1); similar to hypothetical protein CHLREDRAFT_113591 [Chlamydomonas reinhardtii] (GB:XP_001698464.1); contains InterPro domain AARP2CN; (InterPro:IPR012948); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF663 (InterPro:IPR007034) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24701P172903  gw1.VII.684.1  4  AT3G59580   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  14  AT2G30070   ATKUP1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24865P174055  gw1.VIII.200.1 39  AT1G04420   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  2  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24976P174832  gw1.VIII.2882.1  47  AT4G37260   AtMYB73 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24984P174882  gw1.VIII.2922.1  1  AT1G66150   TMK1 (TRANSMEMBRANE KINASE 1) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25226P176579  gw1.X.210.1  119  AT1G68510   LBD42 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 42) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25431P178015  gw1.X.4269.1  5  AT5G18910   protein kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25565P178955  gw1.X.5732.1  20  AT1G04210   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 44  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25819P180733  gw1.XI.2640.1 1  AT3G23730   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25852P180958  gw1.XI.2993.1 1  ATCG00540   Encodes cytochrome f apoprotein; involved in photosynthetic electron transport chain; encoded by the chloroplast genome and is transcriptionally repressed by a nuclear gene HCF2. 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 26  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26094P182656  gw1.XII.1656.1  14  AT5G54370   late embryogenesis abundant protein‐related / LEA protein‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26253P183771  gw1.XIII.1083.1  126  AT3G05200   ATL6 (Arabidopsis T?xicos en Levadura 6); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26281P183965  gw1.XIII.1296.1  2  AT1G24140   matrixin family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49394P345747  gw1.XIII.1506.1  32     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26400P184800  gw1.XIII.2501.1  1  ATCG01100   NADH dehydrogenase ND1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26441P185087  gw1.XIII.2866.1  1  AT5G54770   THI1 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26445P185110  gw1.XIII.2908.1  4  AT1G12220   RPS5 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 5) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26448P185134  gw1.XIII.2928.1  4  AT5G54840   GTP‐binding family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26599P186188  gw1.XIV.1327.1  24  AT2G46020   CHR2 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26847P187927  gw1.XIV.3899.1  7  AT5G03795   oxidoreductase 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26882P188171  gw1.XIV.438.1 4  AT3G20000   TOM40 (translocase of the outer mitochondrial membrane 40); voltage‐gated anion channel 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26888P188212  gw1.XIV.555.1 48  AT1G10720   BSD domain‐containing protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26962P188732  gw1.XIX.1597.1  1  AT5G47540   Mo25 family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27052P189362  gw1.XIX.2375.1  4  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27113P189790  gw1.XIX.493.1 33  AT5G22600   similar to F‐box family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22610.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74740.1); contains InterPro domain Leucine‐rich repeat 2 (InterPro:IPR013101); contains InterPro domain FBD (InterPro:IPR013596); 
contains InterPro domain FBD‐like (InterPro:IPR006566) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27153P190071  gw1.XIX.914.1 23  AT3G02940   MYB107 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27294P191057  gw1.XV.2370.1  15  AT5G14040   mitochondrial phosphate transporter 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27525P192669  gw1.XVI.1639.1  5  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27563P192938  gw1.XVI.2137.1  1  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49850P348938  gw1.XVI.2915.1  18     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  46     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27663P193640  gw1.XVI.3280.1  1  AT5G02040   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49994P349947  gw1.XVIII.105.1  49  AT1G18560   hAT dimerisation domain‐containing protein / BED zinc finger domain‐containing protein / transposase‐related 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49999P349986  gw1.XVIII.1184.1  18     
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27933P195529  gw1.XVIII.1362.1  50  AT5G25610   RD22 (RESPONSIVE TO DESSICATION 22) 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28116P196811  gw1.XVIII.3250.1  1  AT4G30950   SFD4 
XY  XY256  256  1  20  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28184P197286  gw1.XVIII.650.1  20  AT5G56450   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01773P012408  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_I0086  8  AT3G19460   reticulon family protein (RTNLB11) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28662P200632  estExt_fgenesh4_pg.C_1180004  76  AT4G17895   UBP20 (UBIQUITIN‐SPECIFIC PROTEASE 20); ubiquitin‐specific protease 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28828P201792  estExt_fgenesh4_pg.C_1930033  21  AT2G24390   similar to avirulence‐responsive protein‐related / avirulence induced gene (AIG) protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G31310.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43968.1); contains InterPro domain 
Butirosin biosynthesis 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28848P201934  estExt_fgenesh4_pg.C_2110009  1  AT5G19680   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41801P292606  estExt_fgenesh4_pg.C_26570001  7  AT3G01680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14653.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14657.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14661.1); contains domain PTHR13871:SF2 (PTHR13871:SF2); contains domain PTHR13871 (PTHR13871) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28914P202396  estExt_fgenesh4_pg.C_290239  20  AT2G35470   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94143.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28965P202752  estExt_fgenesh4_pg.C_40590001  27  AT5G38895   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28985P202889  estExt_fgenesh4_pg.C_440224  53  AT4G25700   CHY1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29100P203694  estExt_fgenesh4_pg.C_880051  1  AT3G26900   shikimate kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02153P015065  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1007  47  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02876P020129  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0214  48  AT5G01430   Got1‐like family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS03097P021673  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0071  11  AT4G16060   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44835.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29167P204165  estExt_fgenesh4_pm.C_1630012  17  AT5G22875   similar to Os04g0165500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052133.1); similar to hypothetical protein [Ipomoea trifida] (GB:AAS79573.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04287P030007  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0337  23  AT1G03430   AHP5 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSFER FACTOR 5); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41929P293500  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0457  26  AT5G19730   pectinesterase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04562P031929  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0046  7  AT1G68680   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93653.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04599P032188  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0176  14  AT3G18260   reticulon family protein (RTNLB9) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04705P032930  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0071  24  AT5G16890   exostosin family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28502P199513  estExt_Genewise1_v1.C_410132  3  AT4G09650   ATP synthase delta chain 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28572P200003  estExt_Genewise1_v1.C_700203  11  AT3G22910   calcium‐transporting ATPase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00205P001433  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0323  69  AT2G22860   ATPSK2 (PHYTOSULFOKINE 2 PRECURSOR); growth factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00222P001552  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0811  1  AT4G27090   60S ribosomal protein L14 (RPL14B) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00233P001627  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II1111  63  AT1G02910   LPA1 (LOW PSII ACCUMULATION1); binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00657P004596  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0916  1  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00668P004672  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V1376  5  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00798P005584  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI2421  8  AT5G06340   diadenosine 5' 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00874P006114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VII3015  58  AT5G66800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50640.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61148.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  69  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01002P007012  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0562  46  AT3G06700   60S ribosomal protein L29 (RPL29A) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52687P368799  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0749  57     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01064P007442  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2683  20  AT4G14145   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95046.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01429P009999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV2313  11  AT4G02030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40112.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAR07074.1); similar 
to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP03421.1); contains domain PTHR15954 (PTHR15954) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01588P011114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV2838  4  AT5G51460   ATTPPA (Arabidopsis thaliana trehalose‐6‐phosphate phosphatase); trehalose‐phosphatase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  17  AT2G38480   integral membrane protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01625P011374  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1414  8     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04865P034054  eugene3.00002046  1  AT1G05000   tyrosine specific protein phosphatase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04976P034829  eugene3.00002456  15  AT3G24750   unknown protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05111P035774  eugene3.00010307  18  AT2G31470   F‐box family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05126P035876  eugene3.00010448  95  AT1G04630   MEE4 (maternal effect embryo arrest 4) 



XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05284P036987  eugene3.00011415  49  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05386P037700  eugene3.00012166  3  AT3G27010   AT‐TCP20 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05498P038485  eugene3.00012788  6  AT1G17030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.1); similar to Os05g0272800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055066.1); similar to 
unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48013.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05531P038715  eugene3.00012996  33  AT1G30620   MUR4 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05548P038830  eugene3.00013114  1  AT5G56230   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  4  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53721P376040  eugene3.00020442  10     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05647P039528  eugene3.00020451  7  AT1G03070   glutamate binding / 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05653P039568  eugene3.00020479  1  AT4G02730   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05686P039796  eugene3.00020613  10  AT5G42440   protein kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05706P039938  eugene3.00020687  25  AT5G25800   exonuclease family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06009P042057  eugene3.00021926  21  AT5G22450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48752.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06034P042236  eugene3.00030083  1  AT5G24750   similar to UDP‐glucose:sterol glucosyltransferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06142P042988  eugene3.00030647  25  AT4G27520   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  70     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42044P294302  eugene3.00031352  11     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06309P044157  eugene3.00031379  58  AT5G13100   oxidoreductase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06328P044293  eugene3.00031450  39  AT1G03495   transferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42062P294431  eugene3.00040011  30  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06473P045311  eugene3.00040054  11  AT4G21870   26.5 kDa class P‐related heat shock protein (HSP26.5‐P) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42069P294482  eugene3.00040475  9     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06582P046072  eugene3.00040586  20  AT2G27500   glycosyl hydrolase family 17 protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06604P046222  eugene3.00040720  14  AT1G04350   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06845P047912  eugene3.00050386  1  AT4G35610   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42093P294646  eugene3.00050689  32  AT5G64260   phosphate‐responsive protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06940P048577  eugene3.00050842  27     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07089P049618  eugene3.00051457  85  AT4G02430   pre‐mRNA splicing factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  7  AT3G13520   AGP12 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07400P051794  eugene3.00060964  4     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07411P051872  eugene3.00060987  65  AT4G29830   VIP3 (VERNALIZATION INDEPENDENCE 3); nucleotide binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07427P051986  eugene3.00061089  28  AT2G03500   myb family transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07465P052252  eugene3.00061235  19  AT5G62860   F‐box family protein‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07506P052540  eugene3.00061416  1  AT3G11591   unknown protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07608P053254  eugene3.00061852  6  AT5G11190   SHN3 (SHINE3); DNA binding / transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07643P053500  eugene3.00061957  16  AT4G24972   TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07655P053579  eugene3.00061997  35  AT1G21270   WAK2 (wall‐associated kinase 2); protein serine/threonine kinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07662P053632  eugene3.00070015  1  AT2G31890   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78554.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46382.1); contains InterPro domain RAP domain (InterPro:IPR013584) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07675P053722  eugene3.00070072  41  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07747P054224  eugene3.00070348  81  AT1G05580   ATCHX23 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07755P054285  eugene3.00070389  2  AT3G13275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45215.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07805P054632  eugene3.00070594  65  AT2G01150   RHA2B (RING‐H2 FINGER PROTEIN 2B); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07944P055602  eugene3.00080023  7  AT5G66520   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07975P055822  eugene3.00080125  3  AT5G22040   similar to zinc knuckle (CCHC‐type) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62330.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67423.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07986P055901  eugene3.00080156  39  AT2G35910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08085P056589  eugene3.00080484  4  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08112P056779  eugene3.00080609  48  AT5G05680   nuclear pore complex protein‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08193P057349  eugene3.00081020  51  AT1G69080   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08421P058944  eugene3.00090088  1  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08442P059089  eugene3.00090172  4  AT2G36300   integral membrane Yip1 family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08487P059403  eugene3.00090415  38  AT5G45600   GAS41 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08532P059721  eugene3.00090639  15  AT5G56380   F‐box family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08556P059888  eugene3.00090773  12  AT5G67500   porin 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08609P060260  eugene3.00090974  46  AT5G19473   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09960.1); similar to hypothetical protein [Cicer arietinum] (GB:CAB61744.1); contains InterPro domain Nitrate‐induced NOI (InterPro:IPR008700) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08638P060466  eugene3.00091127  52  AT5G12460   similar to fringe‐related protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21599.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF604 (InterPro:IPR006740) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08661P060627  eugene3.00091236  1  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52770P369380  eugene3.00100109  32     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08756P061290  eugene3.00100114  1  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08816P061706  eugene3.00100442  3  AT2G37410   ATTIM17‐2 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  3  AT1G67670   unknown protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08901P062303  eugene3.00100965  5  AT1G66140   ZFP4 (ZINC FINGER PROTEIN 4); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08902P062310  eugene3.00100966  13  AT3G10810   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08940P062574  eugene3.00101102  14  AT2G01120   ATORC4 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08978P062843  eugene3.00101273  1  AT5G61320   CYP89A3 (cytochrome P450 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  2  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09082P063572  eugene3.00101835  89  AT2G40090   ATATH9 (ABC2 homolog 9) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09107P063744  eugene3.00101960  48  AT5G02220   similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK23883.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70860.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42208P295454  eugene3.00102012  18     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09165P064153  eugene3.00102339  1  AT1G16850   unknown protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09174P064214  eugene3.00102368  6  AT4G01970   ATSTS (ARABIDOPSIS THALIANA STACHYOSE SYNTHASE); galactinol‐raffinose galactosyltransferase/ hydrolase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09272P064901  eugene3.00110271  2     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09307P065144  eugene3.00110420  3  AT1G30130   similar to hypothetical protein [Brassica oleracea var. alboglabra] (GB:CAA99112.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1365 (InterPro:IPR010775) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09494P066455  eugene3.00111147  14  AT4G30580   ATS2 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09507P066549  eugene3.00111187  2  AT1G16590   REV7 (Reversionless 7); DNA binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09598P067184  eugene3.00120123  8  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09626P067379  eugene3.00120185  22  AT4G01500   NGA4 (NGATHA4); transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09631P067414  eugene3.00120221  1  AT4G27810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53030.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71155.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09727P068087  eugene3.00120523  2  AT1G49030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68031.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09884P069182  eugene3.00121053  23  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09923P069456  eugene3.00121198  6  AT4G25410   basix helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09940P069578  eugene3.00121244  21  AT1G14890   pectinesterase inhibitor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10102P070711  eugene3.00130417  2  AT1G08790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28690.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65016.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN62670.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF1685 (InterPro:IPR012881) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10182P071268  eugene3.00130632  31  AT5G07610   F‐box family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42298P296082  eugene3.00130816  21     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10321P072245  eugene3.00131063  18  AT3G21950   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10427P072986  eugene3.00140050  26  AT1G58470   XF41 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10535P073745  eugene3.00140475  5  AT1G76390   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10566P073962  eugene3.00140576  1  AT2G47000   MDR4 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10706P074940  eugene3.00141052  16  AT2G05760   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10714P074996  eugene3.00141085  46  AT3G06620   protein kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10728P075096  eugene3.00141147  52  AT2G28500   LBD11 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 11) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10740P075177  eugene3.00141201  31  AT1G79480   similar to glycosyl hydrolase family protein 17 [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67460.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78496.1); contains InterPro domain X8 (InterPro:IPR012946) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  16  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10986P076896  eugene3.00150685  6  AT3G07160   ATGSL10 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11250P078745  eugene3.00160340  17  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11270P078884  eugene3.00160397  89  AT1G04520   33 kDa secretory protein‐related 



XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11271P078891  eugene3.00160400  52  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11329P079303  eugene3.00160601  2  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11419P079932  eugene3.00160939  1  AT4G28460   unknown protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11467P080269  eugene3.00161122  19  AT4G18650   transcription factor‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11605P081235  eugene3.00170222  1  AT2G01050   nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11703P081918  eugene3.00180185  106  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11927P083487  eugene3.00181102  3  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11938P083560  eugene3.00181152  41  AT3G15810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G80120.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95691.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF567 (InterPro:IPR007612) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12147P085024  eugene3.00190826  17  AT2G31083   CLE5 (CLAVATA3/ESR‐RELATED 5); receptor binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29346P205421  eugene3.00280152  10  AT5G03240   UBQ3 (POLYUBIQUITIN 3); protein binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29378P205645  eugene3.00280266  1  AT3G09925   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29508P206552  eugene3.00290337  5  AT2G45220   pectinesterase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29585P207092  eugene3.00400272  67  AT5G42750   BKI1 (BRI1 KINASE INHIBITOR 1); protein heterodimerization 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29595P207162  eugene3.00400284  1  AT1G18210   calcium‐binding protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29624P207365  eugene3.00400380  4  AT5G55820   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45135.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42482P297373  eugene3.00410044  4     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42487P297405  eugene3.00440063  34     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29753P208265  eugene3.00440238  34  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29779P208453  eugene3.00570059  15  AT5G66110   metal ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29847P208925  eugene3.00640147  5  AT2G15490   UGT73B4; UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29865P209049  eugene3.00640210  15  AT4G36740   ATHB40 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29986P209901  eugene3.00700078  1  AT3G04780   Encodes a protein with little sequence identity with any other protein of known structure or function.  Part of this protein shows a 42% sequence identity with the C‐terminal domain of the 32‐kD human thioredoxin‐like protein. 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30135P210939  eugene3.00870028  31  AT2G30300   nodulin‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30145P211013  eugene3.00870070  15  AT3G29250   similar to short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G29260.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase [Digitalis ferruginea] (GB:AAV68714.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase 
[Digitalis thapsi] (GB:AAV68715.1); contains InterPro domain Glucose/ribitol dehydrogenase; (InterPro:IPR002347); contains InterPro domain Short‐chain dehydrogenase/reductase SDR; (InterPro:IPR002198); contains InterPro domain NAD(P)‐binding; (InterPro:IPR016040) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30168P211174  eugene3.00880086  60  AT3G01960   unknown protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  4  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30303P212115  eugene3.01200041  20  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30306P212138  eugene3.01200060  14  AT2G20875   EPF1 (EPIDERMAL PATTERNING FACTOR 1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30308P212152  eugene3.01200066  1  AT2G20760   protein binding / protein transporter/ structural molecule 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30402P212814  eugene3.01240029  13  AT1G65070   DNA mismatch repair MutS family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30635P214443  eugene3.01370083  2  AT3G18990   VRN1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30639P214468  eugene3.01400002  1  AT5G56280   CSN6A (COP9 SIGNALOSOME SUBUNIT 6A) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30641P214485  eugene3.01400007  4  AT4G26450   WIP1 (WPP‐DOMAIN INTERACTING PROTEIN 1); protein heterodimerization/ protein homodimerization 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  66  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30719P215032  eugene3.01470015  38  AT5G22570   WRKY38 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30733P215128  eugene3.01470073  12  AT2G24395   chaperone protein dnaJ‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30914P216396  eugene3.01650037  17  AT4G03965   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30987P216909  eugene3.01710025  17  AT5G17050   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31010P217067  eugene3.01780041  5  AT3G13772   endomembrane protein 70 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31113P217787  eugene3.01950004  4  AT3G03130   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G17160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62214.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  23     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54580P382051  eugene3.02140004  4     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31230P218604  eugene3.02160011  1  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31271P218894  eugene3.02230026  60  AT4G30810   SCPL29 (serine carboxypeptidase‐like 29); serine carboxypeptidase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42772P299402  eugene3.02940006  1     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31461P220225  eugene3.03240002  1  AT1G47890   disease resistance family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  6     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42790P299524  eugene3.03430001  8  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31655P221585  eugene3.05910001  44  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31688P221812  eugene3.06420007  2  AT4G27680   MSP1 protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31727P222086  eugene3.06770005  137  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31728P222096  eugene3.06770006  32  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31775P222423  eugene3.07200003  17  AT5G03760   ATCSLA9 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  71  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  60  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31849P222941  eugene3.08150004  110  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31857P222996  eugene3.08250005  1  AT2G26560   PLA2A 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  55  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31901P223304  eugene3.09060003  38  AT4G32650   ATKC1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  32  AT4G08900   arginase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31924P223467  eugene3.09330001  21  AT1G02790   PGA4 (POLYGALACTURONASE 4); polygalacturonase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31928P223495  eugene3.09380003  46  AT5G03610   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  34  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42875P300121  eugene3.104020001  13     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32006P224039  eugene3.104060001  101  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32034P224234  eugene3.10580001  60  AT1G05800   lipase class 3 family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32038P224262  eugene3.105810001  40  AT3G63010   GID1B 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32043P224301  eugene3.106120002  7  AT1G20480   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32051P224355  eugene3.106630001  2  AT5G67570   EMB1408 (EMBRYO DEFECTIVE 1408) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32058P224405  eugene3.107600001  25  AT4G34200   EDA9 (embryo sac development arrest 9); NAD binding / amino acid binding / binding / catalytic/ cofactor binding / oxidoreductase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32090P224630  eugene3.109560001  57  AT1G64820   MATE efflux family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32105P224732  eugene3.110740002  58  AT2G30390   ferrochelatase II 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32111P224771  eugene3.111120001  5  AT1G23790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G70340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40888.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF936 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32113P224790  eugene3.111190001  59  AT1G16760   protein kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32124P224867  eugene3.111910001  19  AT3G51980   binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32136P224951  eugene3.113020001  86  AT5G19530   ACL5 (ACAULIS 5) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32144P225005  eugene3.113590001  34  AT5G10720   AHK5 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32146P225021  eugene3.113970001  40     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32246P225722  eugene3.122180001  21  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32261P225827  eugene3.12340005  3  AT1G62940   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32304P226124  eugene3.126890001  52  AT1G26680   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32311P226175  eugene3.127610001  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  6  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32319P226233  eugene3.12840002  114  AT4G25120   UvrD/REP helicase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  8  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32376P226631  eugene3.132190001  8  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32406P226838  eugene3.13420003  54  AT5G39890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G15120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14912.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1637 (InterPro:IPR012864) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32407P226847  eugene3.13420004  45  AT1G10900   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32417P226919  eugene3.13450003  1  AT4G26390   pyruvate kinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32419P226933  eugene3.13450005  2  AT1G07380   ceramidase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32422P226950  eugene3.134660001  51  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32436P227046  eugene3.135970001  65  AT1G06130   GLX2‐4 (GLYOXALASE 2‐4); hydroxyacylglutathione hydrolase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32457P227198  eugene3.13770003  5  AT3G54660   ATGR2 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32464P227245  eugene3.138310002  16  AT5G39670   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32469P227282  eugene3.138830001  66  AT1G51340   MATE efflux family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32492P227440  eugene3.140890002  45  AT3G45300   IVD 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  33  AT2G47920   kinase interacting family protein 



XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32504P227527  eugene3.142130001  80  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  70  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  14  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32529P227702  eugene3.144350001  12  AT4G12720   GFG1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32530P227710  eugene3.144360001  66  AT4G12610   ATRAP74 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  58  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32546P227821  eugene3.145380001  3     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  46  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32578P228046  eugene3.147060002  61  AT5G28050   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32630P228410  eugene3.151650001  26  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  75  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32674P228717  eugene3.155680002  49  AT5G07790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G61300.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  72  AT5G38560   protein kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32711P228974  eugene3.158310001  38  AT4G29920   heat shock protein‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32719P229032  eugene3.158730001  50  ATCG01060   Encodes the PsaC subunit of photosystem I. 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32742P229191  eugene3.159940001  2  AT1G66340   ETR 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  57  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  16  AT3G06860   MFP2 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  86     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32792P229542  eugene3.164420001  19  AT2G20960   pEARLI4 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32799P229592  eugene3.165660001  62  AT1G43560   ATY2 (Arabidopsis thioredoxin y2); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  5  AT5G64120   peroxidase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32834P229838  eugene3.169110001  32  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32848P229935  eugene3.169660001  51  AT2G05990   MOD1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32854P229976  eugene3.16980005  75  AT3G26935   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  57  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32927P230488  eugene3.178100001  14  AT5G26830   threonyl‐tRNA synthetase / threonine‐‐tRNA ligase (THRRS) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32953P230671  eugene3.180650001  15  AT1G47271   similar to CBS domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61145.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  2  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  30  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33021P231147  eugene3.186810001  130  AT2G22530   transferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  16  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  18  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33046P231321  eugene3.189210001  16  AT3G28700   similar to Os01g0588800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043438.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14897.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF185 (InterPro:IPR003788) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33054P231376  eugene3.190190001  48  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33079P231550  eugene3.19380002  24  AT3G10960   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33081P231561  eugene3.19380004  32  AT5G62940   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33082P231570  eugene3.194000001  49  AT3G61170   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33083P231579  eugene3.194040001  8  AT1G11650   ATRBP45B; RNA binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  52     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33106P231742  eugene3.196330001  36  AT5G56900   CwfJ‐like family protein / zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33113P231788  eugene3.197020001  76  AT1G64620   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  26  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  43  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33170P232184  eugene3.203420001  25  AT3G04460   ATPEX12 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33239P232673  eugene3.20980002  34  AT1G04690   KAB1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33240P232678  eugene3.20980003  1  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33247P232727  eugene3.210420001  1  AT5G61380   PRR1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33260P232816  eugene3.212200001  71  AT3G25270   nucleic acid binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33262P232831  eugene3.212280001  22  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33280P232958  eugene3.214150001  28  AT5G64410   ATOPT4 (oligopeptide transporter 4); oligopeptide transporter 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33302P233111  eugene3.217880001  2  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33304P233127  eugene3.218240001  54  AT2G20550   DNAJ chaperone C‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33306P233140  eugene3.218740001  66     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  46  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33331P233317  eugene3.22210003  114  AT3G22200   POP2 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33341P233385  eugene3.22330001  57  AT3G48560   AHAS 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33349P233443  eugene3.22610001  65  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33350P233449  eugene3.22610002  18  AT2G19800   MIOX2 (MYO‐INOSITOL OXYGENASE 2) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33358P233505  eugene3.22700003  10  AT3G57460   catalytic/ metal ion binding / metalloendopeptidase/ zinc ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33362P233533  eugene3.22770002  5  AT1G76300   SMD3 (SNRNP CORE PROTEIN SMD3) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33374P233617  eugene3.23140002  7  AT3G13900   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33383P233678  eugene3.23440001  19  AT1G79870   oxidoreductase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33393P233748  eugene3.23650001  34  AT4G33470   HDA14 (histone deacetylase 14); histone deacetylase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33424P233966  eugene3.24320002  31  AT5G54830   DOMON domain‐containing protein / dopamine beta‐monooxygenase N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  3  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33443P234098  eugene3.24850001  23  AT5G08030   glycerophosphoryl diester phosphodiesterase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33452P234164  eugene3.25200001  23  AT1G01090   PDH‐E1 ALPHA (PYRUVATE DEHYDROGENASE E1 ALPHA); pyruvate dehydrogenase (acetyl‐transferring) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33457P234197  eugene3.25270003  36  AT4G28300   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33470P234288  eugene3.25720001  46  AT2G38170   RCI4 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33480P234359  eugene3.26180003  13  AT5G44230   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33491P234435  eugene3.26530004  27  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54708P382943  eugene3.26830001  41     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33510P234569  eugene3.26900002  11  AT3G58810   MTP3 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  69  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33523P234659  eugene3.27090001  4  AT2G32540   ATCSLB4 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  22  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33529P234700  eugene3.27180002  73  AT4G28510   ATPHB1 (PROHIBITIN 1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33537P234756  eugene3.27440001  36  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  52  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33542P234793  eugene3.27510001  2  AT1G10522   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40945.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33543P234801  eugene3.27510002  11  AT5G59240   40S ribosomal protein S8 (RPS8B) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33545P234812  eugene3.27550001  13  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  33  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33556P234888  eugene3.27710002  1     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33558P234901  eugene3.27720002  1  AT3G47570   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  33  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  14  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33573P235011  eugene3.27940001  42  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33574P235015  eugene3.28000001  23  AT1G52160   metallo‐beta‐lactamase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33580P235057  eugene3.28070001  88  AT5G61070   HDA18 (histone deacetylase 18); histone deacetylase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33581P235065  eugene3.28070002  37  AT3G44690   unknown protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33605P235235  eugene3.28390003  57  AT2G31990   exostosin family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33607P235247  eugene3.28400002  37  AT2G33800   ribosomal protein S5 family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33611P235271  eugene3.28570001  5  AT2G31335   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06137.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33612P235281  eugene3.28570002  79  AT1G79730   ELF7 (EARLY FLOWERING 7) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33622P235354  eugene3.28660003  11  AT3G47910   nucleic acid binding / ubiquitin thiolesterase/ zinc ion binding 



XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54745P383207  eugene3.28790001  96     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33630P235409  eugene3.28830002  36  AT1G49490   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33640P235477  eugene3.29020001  55  AT5G27600   LACS7 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 7) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33671P235697  eugene3.29490001  70  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33673P235709  eugene3.29500001  53  AT2G31170   tRNA synthetase class I (C) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33674P235718  eugene3.29520001  8  AT1G74020   SS2 (STRICTOSIDINE SYNTHASE 2); strictosidine synthase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33675P235724  eugene3.29520002  83  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  26  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54760P383308  eugene3.29840002  36     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  23  AT2G22470   AGP2 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33697P235879  eugene3.29970003  4  AT2G15690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33699P235888  eugene3.29980002  28  AT1G65060   4CL3 (4‐coumarate:CoA ligase 3); 4‐coumarate‐CoA ligase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33700P235900  eugene3.29990001  64  AT1G14185   glucose‐methanol‐choline (GMC) oxidoreductase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  40  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33718P236022  eugene3.30160002  83  AT2G23390   similar to hypothetical protein OsI_015489 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94256.1); similar to Os04g0442200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052881.1); contains InterPro domain Acyl‐CoA N‐acyltransferase 
(InterPro:IPR016181); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF482 (InterPro:IPR007434) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33719P236031  eugene3.30190001  33  AT5G24020   ATMIND1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33721P236043  eugene3.30200001  28  AT2G35620   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  7  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33730P236110  eugene3.30340001  31  AT2G25450   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33752P236264  eugene3.30850001  1  AT1G49380   cytochrome c biogenesis protein family 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33755P236279  eugene3.30870001  7  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33758P236300  eugene3.30950002  52  AT4G28570   alcohol oxidase‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33776P236430  eugene3.31170001  46  AT3G10800   BZIP28; DNA binding / transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33777P236439  eugene3.31170002  58  AT4G28270   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  12  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33807P236649  eugene3.31660002  117  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33826P236782  eugene3.31920001  7  AT1G66570   ATSUC7 (SUCROSE‐PROTON SYMPORTER 7); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  95  AT1G20360   F‐box protein‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  57  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33840P236878  eugene3.32130001  14  AT1G70900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.2); similar to hypothetical protein 
[Vitis vinifera] (GB:CAN77015.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33848P236932  eugene3.32280001  89  AT2G07240   cysteine‐type peptidase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33859P237013  eugene3.32350001  62  AT1G77500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61884.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33864P237047  eugene3.32370003  67  AT5G54280   ATMYOS1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  44  AT2G02450   ANAC035 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33868P237070  eugene3.32400003  8  AT1G60960   IRT3 (Iron regulated transporter 3); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33880P237154  eugene3.32530001  9  AT5G11080   ubiquitin family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33884P237185  eugene3.32560001  113  AT2G17845   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33886P237201  eugene3.32590001  7  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  45  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain Development and 
cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33888P237216  eugene3.32600001  72  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  77  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33898P237282  eugene3.32760002  15  AT4G33650   ADL2 (ARABIDOPSIS DYNAMIN‐LIKE 2); GTP binding / GTPase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33913P237391  eugene3.32970003  48  AT3G46100   ATHRS1 (HISTIDYL‐TRNA SYNTHETASE 1); histidine‐tRNA ligase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  46     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33943P237599  eugene3.33370002  2  AT3G02690   integral membrane family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33962P237734  eugene3.33600001  5     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33963P237737  eugene3.33610001  87  AT2G26930   ISPE 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33964P237744  eugene3.33610002  5  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33979P237849  eugene3.33900001  45  AT1G60140   ATTPS10 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33982P237872  eugene3.33910002  27  AT5G50300   xanthine/uracil/vitamin C permease family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34001P238007  eugene3.34300002  56  AT1G09800   tRNA pseudouridine synthase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34013P238090  eugene3.34680001  40  AT1G04870   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  80  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34034P238232  eugene3.35720001  27  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34069P238479  eugene3.37990001  54  AT1G02730   ATCSLD5 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34153P239071  eugene3.45310001  26  AT5G53940   yippee family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54999P384984  eugene3.47200001  2     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34216P239512  eugene3.51620001  3  AT3G45780   JK224 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34217P239518  eugene3.51620002  6     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  32  AT3G09560   lipin family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55062P385421  eugene3.54840001  1     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34300P240099  eugene3.59120001  31  AT5G53400   nuclear movement family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34307P240149  eugene3.59940002  64  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  87  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34399P240792  eugene3.68600002  13  AT5G13800   hydrolase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  96  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34413P240891  eugene3.70940001  20  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34417P240915  eugene3.71640001  63  AT4G36520   trichohyalin‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34482P241372  eugene3.79220002  52  AT5G53850   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34495P241464  eugene3.80650002  9  AT1G07260   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34498P241485  eugene3.80970001  43  AT1G21440   mutase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  50  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34562P241931  eugene3.89250001  73  AT5G58070   lipocalin 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34575P242020  eugene3.90530001  43  AT3G09720   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34599P242193  eugene3.93110001  2  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53934P377531  fgenesh1_pg.C_LG_I001205  3     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53812P376672  fgenesh1_pg.C_LG_I002681  21     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53423P373950  fgenesh1_pg.C_LG_IV000077 2     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53332P373314  fgenesh1_pg.C_LG_IV001068 2     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53266P372849  fgenesh1_pg.C_LG_V000557 4     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53140P371971  fgenesh1_pg.C_LG_VI000345 41     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53055P371377  fgenesh1_pg.C_LG_VI001932 63     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  35     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52768P369368  fgenesh1_pg.C_LG_X000141  10     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52745P369207  fgenesh1_pg.C_LG_X000234  43     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52618P368313  fgenesh1_pg.C_LG_XI000461 33     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  11     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51683P361774  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000459  15     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52008P364047  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000694  36     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52003P364011  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000747  2     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51977P363828  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000846  21     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51890P363222  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000214  6     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51821P362738  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000095  3     



XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54220P379529  fgenesh1_pg.C_scaffold_1086000002  25     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51170P358179  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000039  40     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54405P380827  fgenesh1_pg.C_scaffold_1626000002  1     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  19     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54518P381615  fgenesh1_pg.C_scaffold_196000028  17     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50867P356058  fgenesh1_pg.C_scaffold_205000010  5     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54634P382429  fgenesh1_pg.C_scaffold_228000013  23     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50536P353744  fgenesh1_pg.C_scaffold_2767000002  13     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51614P361285  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000009  2     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51608P361249  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000166  1     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55545P388808  fgenesh1_pg.C_scaffold_3714000001  2     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  11     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51558P360896  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000085  30     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51500P360492  fgenesh1_pg.C_scaffold_70000170  2     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55252P386756  fgenesh1_pg.C_scaffold_880000003  1     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  133     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12219P085530  fgenesh4_kg.C_LG_IV000054 4  AT1G79010   NADH‐ubiquinone oxidoreductase 23 kDa subunit 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  6  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12246P085720  fgenesh4_pg.C_LG_I000090  7  AT3G58060   cation efflux family protein / metal tolerance protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12248P085733  fgenesh4_pg.C_LG_I000098  33  AT1G59750   ARF1 (AUXIN RESPONSE FACTOR 1); transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12258P085800  fgenesh4_pg.C_LG_I000139  59  AT5G06640   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12343P086397  fgenesh4_pg.C_LG_I000639  45  AT5G50060   invertase/pectin methylesterase inhibitor family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12414P086896  fgenesh4_pg.C_LG_I001053  72  AT1G72570   DNA binding / transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12627P088386  fgenesh4_pg.C_LG_I002333  78  AT5G55690   MADS‐box protein (AGL47) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43162P302132  fgenesh4_pg.C_LG_I002393  3  AT5G13200   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43169P302179  fgenesh4_pg.C_LG_I002502  2     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43193P302346  fgenesh4_pg.C_LG_I003004  3  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12757P089298  fgenesh4_pg.C_LG_I003040  1  AT5G03060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.2) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12828P089791  fgenesh4_pg.C_LG_II000113  41  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  1  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12904P090324  fgenesh4_pg.C_LG_II000497  38  AT3G63200   PLA IIIB 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12967P090768  fgenesh4_pg.C_LG_II000838  19  AT3G56850   AREB3 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13044P091308  fgenesh4_pg.C_LG_II001252  6  AT2G44830   protein kinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13048P091332  fgenesh4_pg.C_LG_II001303  29  AT1G27360   squamosa promoter‐binding protein‐like 11 (SPL11) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13074P091512  fgenesh4_pg.C_LG_II001466  2  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13124P091867  fgenesh4_pg.C_LG_II001790  32  AT3G62650   binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13142P091989  fgenesh4_pg.C_LG_II001862  34  AT5G24380   YSL2 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  44  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13185P092290  fgenesh4_pg.C_LG_II002124  14  AT4G35985   senescence/dehydration‐associated protein‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  25  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13259P092809  fgenesh4_pg.C_LG_II002593  3     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13297P093073  fgenesh4_pg.C_LG_III000122 1  AT1G80000   similar to glycine‐rich protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G15280.2); similar to Os01g0595100 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043467.1); similar to glycine‐rich protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:BAD52900.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13448P094134  fgenesh4_pg.C_LG_III000885 14  AT3G19780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33780.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15395.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF179 (InterPro:IPR003774); contains InterPro 
domain Thioredoxin‐like fold (InterPro:IPR012336); contains InterPro domain Thioredoxin fold (InterPro:IPR012335) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13518P094626  fgenesh4_pg.C_LG_III001277 13  AT1G65010   hydrogen ion transmembrane transporter/ protein binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13560P094918  fgenesh4_pg.C_LG_III001539 3  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13636P095446  fgenesh4_pg.C_LG_IV000042 65  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13803P096618  fgenesh4_pg.C_LG_IV001025 57  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43454P304173  fgenesh4_pg.C_LG_IV001215 3     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13912P097380  fgenesh4_pg.C_LG_IX000169 6  AT5G67420   LBD37 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 37) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13918P097422  fgenesh4_pg.C_LG_IX000220 1  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13946P097620  fgenesh4_pg.C_LG_IX000422 82  AT3G46590   TRFL1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14009P098059  fgenesh4_pg.C_LG_IX000812 61  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14025P098169  fgenesh4_pg.C_LG_IX000889 44  AT5G12360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14190.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16841.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14050P098349  fgenesh4_pg.C_LG_IX001074 6  AT3G21090   ABC transporter family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14068P098473  fgenesh4_pg.C_LG_IX001210 51  AT1G07476   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G07473.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14165P099152  fgenesh4_pg.C_LG_V000268 37  AT1G61170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11120.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14288P100012  fgenesh4_pg.C_LG_V000972 50  AT3G05270   similar to myosin heavy chain‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77580.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71653.1); contains InterPro domain Prefoldin (InterPro:IPR009053); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF869 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14355P100482  fgenesh4_pg.C_LG_V001609 1  AT1G53470   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14371P100594  fgenesh4_pg.C_LG_V001708 9  AT4G11170   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14439P101069  fgenesh4_pg.C_LG_VI000307 5  AT2G41200   similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC147961g27v2 [Medicago truncatula] (GB:ABD28332.2); contains domain EF‐hand (SSF47473) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14471P101292  fgenesh4_pg.C_LG_VI000457 6  AT3G57630   exostosin family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14508P101555  fgenesh4_pg.C_LG_VI000654 12  AT3G09430   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15639.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14712P102982  fgenesh4_pg.C_LG_VI001751 33  AT5G41840   F‐box family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14896P104272  fgenesh4_pg.C_LG_VII000940  28  AT5G66900   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14910P104366  fgenesh4_pg.C_LG_VII000987  4  AT4G37210   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14919P104430  fgenesh4_pg.C_LG_VII001050  36  AT2G18500   OFP7 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14949P104643  fgenesh4_pg.C_LG_VII001281  21  AT3G55100   ABC transporter family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15046P105319  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000457  1  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15139P105972  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000967  6  AT5G49320   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44872.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1218 (InterPro:IPR009606) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15162P106129  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001079  8  AT5G51530   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15207P106444  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001296  44  AT4G21215   unknown protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15217P106517  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001360  2  AT1G31690   copper ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15299P107087  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001853  7     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15490P108427  fgenesh4_pg.C_LG_X001111  2  AT5G11730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25970.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70606.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF266 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15543P108801  fgenesh4_pg.C_LG_X001355  11  AT3G06520   agenet domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15547P108828  fgenesh4_pg.C_LG_X001398  13  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15643P109500  fgenesh4_pg.C_LG_X002084  12  AT5G04320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10440.1); similar to hypothetical protein OsI_009118 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87885.1); contains InterPro domain Shugoshin 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15677P109738  fgenesh4_pg.C_LG_X002318  2  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15689P109818  fgenesh4_pg.C_LG_XI000024 2  AT4G21920   unknown protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15727P110086  fgenesh4_pg.C_LG_XI000214 3  AT3G17640   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43730P306109  fgenesh4_pg.C_LG_XI000249 2  AT4G23180   CRK10 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15851P110951  fgenesh4_pg.C_LG_XI001289 6  AT4G31230   protein kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  42  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 (PTHR21726) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  2     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43849P306942  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000117  9     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16135P112940  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000032  60  AT4G24026   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10810.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94041.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16180P113254  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000336  22  AT2G37610   unknown protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16226P113579  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000643  77  AT2G47480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62640.1); similar to hypothetical protein OsI_010903 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY89670.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16408P114853  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000854  44  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16415P114904  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000928  2  AT1G31280   AGO2 (ARGONAUTE 2); nucleic acid binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16511P115572  fgenesh4_pg.C_LG_XV000590  15  AT5G26950   AGL93; transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44032P308218  fgenesh4_pg.C_LG_XV000867  1     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44039P308267  fgenesh4_pg.C_LG_XV000920  12     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16710P116964  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000928  17  AT3G53820   zinc finger (C2H2 type) family protein 



XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16727P117084  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001056  2  AT1G60720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33710.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16826P117779  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000498  10  AT3G02150   TFPD 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44132P308923  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000201  12     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16868P118072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000290  11  AT5G11550   binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16896P118272  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000515  16  AT3G61010   glycosyl hydrolase family protein 85 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44152P309064  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000706  5     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16926P118481  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000708  3  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16969P118781  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001008  1  AT1G19250   FMO1 (FLAVIN‐DEPENDENT MONOOXYGENASE 1); monooxygenase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34658P242605  fgenesh4_pg.C_scaffold_10185000001  43  AT1G19580   GAMMA CA1 (GAMMA CARBONIC ANHYDRASE 1); carbonate dehydratase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  70  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44186P309300  fgenesh4_pg.C_scaffold_1026000002  34     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  62  AT1G06760   histone H1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44198P309380  fgenesh4_pg.C_scaffold_1043000004  67     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34693P242850  fgenesh4_pg.C_scaffold_10686000001  36  AT5G64840   ATGCN5 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 5) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  23     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34766P243361  fgenesh4_pg.C_scaffold_11404000001  1  AT4G23900   nucleoside diphosphate kinase 4 (NDK4) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44249P309742  fgenesh4_pg.C_scaffold_1144000001  17     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34786P243502  fgenesh4_pg.C_scaffold_11687000001  6  AT1G70940   PIN3 (PIN‐FORMED 3); auxin:hydrogen symporter/ transporter 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34807P243649  fgenesh4_pg.C_scaffold_11763000001  84  AT1G72010   TCP family transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34828P243794  fgenesh4_pg.C_scaffold_11849000001  33  AT3G44600   CYP71 (CYCLOPHILIN71); chromatin binding / histone binding / peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  67  AT3G22200   POP2 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  78  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34938P244564  fgenesh4_pg.C_scaffold_12414000001  15  AT4G03280   PETC 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34941P244587  fgenesh4_pg.C_scaffold_12472000001  33  AT2G43120   pirin 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34944P244604  fgenesh4_pg.C_scaffold_12495000001  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34945P244611  fgenesh4_pg.C_scaffold_1250000003  23  AT4G15940   fumarylacetoacetate hydrolase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44370P310590  fgenesh4_pg.C_scaffold_129000018  16     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35008P245051  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000015  41  AT3G19840   FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44381P310663  fgenesh4_pg.C_scaffold_1305000002  5     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  16  AT3G48000   ALDH2B4 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35036P245246  fgenesh4_pg.C_scaffold_131000042  12  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35157P246097  fgenesh4_pg.C_scaffold_13964000001  44  AT4G29020   glycine‐rich protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35201P246406  fgenesh4_pg.C_scaffold_14289000001  41  AT5G44680   methyladenine glycosylase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44483P311379  fgenesh4_pg.C_scaffold_14360000001  7     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35214P246495  fgenesh4_pg.C_scaffold_14489000001  75  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35239P246669  fgenesh4_pg.C_scaffold_14634000001  58  AT1G76965   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35275P246925  fgenesh4_pg.C_scaffold_14872000001  13  AT2G41260   M17 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35293P247050  fgenesh4_pg.C_scaffold_15037000001  4  AT1G60230   radical SAM domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35294P247058  fgenesh4_pg.C_scaffold_15051000002  40  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35304P247128  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000005  1  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35314P247197  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000078  13  AT5G20260   exostosin family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35319P247232  fgenesh4_pg.C_scaffold_15256000001  27  AT5G43280   ATDCI1 (DELTA(3 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35336P247352  fgenesh4_pg.C_scaffold_15390000001  19  AT1G16610   SR45 (arginine/serine‐rich 45); RNA binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  2  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35414P247897  fgenesh4_pg.C_scaffold_15857000001  1  AT5G48840   PANC (Arabidopsis homolog of bacterial panC); pantoate‐beta‐alanine ligase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35428P247994  fgenesh4_pg.C_scaffold_160000018  26  AT2G37000   TCP family transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35463P248241  fgenesh4_pg.C_scaffold_16242000001  22  AT1G69550   disease resistance protein (TIR‐NBS class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35477P248335  fgenesh4_pg.C_scaffold_16314000001  1  AT1G27770   ACA1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35481P248367  fgenesh4_pg.C_scaffold_16383000001  5  AT5G33280   chloride channel‐like (CLC) protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35502P248509  fgenesh4_pg.C_scaffold_16446000001  2  AT2G35510   SRO1 (SIMILAR TO RCD ONE 1); NAD+ ADP‐ribosyltransferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  36  AT1G49540   nucleotide binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  4     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35566P248962  fgenesh4_pg.C_scaffold_16844000001  122  AT4G36910   LEJ2 (LOSS OF THE TIMING OF ET AND JA BIOSYNTHESIS 2) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  27  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  24     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35619P249333  fgenesh4_pg.C_scaffold_17250000001  49  AT5G54650   Fh5 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35622P249350  fgenesh4_pg.C_scaffold_17272000001  18  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35623P249355  fgenesh4_pg.C_scaffold_1729000001  1  AT3G16370   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35668P249676  fgenesh4_pg.C_scaffold_178000033  23  AT2G32780   ubiquitin‐specific protease 1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35672P249703  fgenesh4_pg.C_scaffold_17839000001  58  AT2G17510   EMB2763 (EMBRYO DEFECTIVE 2763); RNA binding / ribonuclease 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  60  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35788P250516  fgenesh4_pg.C_scaffold_18825000001  62  AT1G05205   similar to hypothetical protein OsJ_021517 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ38034.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD45491.1); similar to hypothetical protein OsI_023333 
[Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ02101.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35798P250581  fgenesh4_pg.C_scaffold_18930000001  17  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35820P250737  fgenesh4_pg.C_scaffold_19124000001  9  AT1G31670   copper amine oxidase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35823P250760  fgenesh4_pg.C_scaffold_19198000001  40  AT4G19200   proline‐rich family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35843P250901  fgenesh4_pg.C_scaffold_19291000001  4  AT1G62500   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35855P250985  fgenesh4_pg.C_scaffold_19342000001  48  AT4G00630   KEA2 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35868P251076  fgenesh4_pg.C_scaffold_19457000001  41  AT1G78970   LUP1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35894P251255  fgenesh4_pg.C_scaffold_19693000001  36  AT4G33240   similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14270.1); similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G71010.1); similar to 
hypothetical protein OsJ_026421 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ42938.1); similar to 1‐phosphatidylinositol‐3‐phosphate 5‐kinase‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD08735.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65175.1); contains InterPro domain Zinc finger 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35901P251306  fgenesh4_pg.C_scaffold_19747000001  81  AT5G23880   CPSF100 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  29  AT5G25820   exostosin family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  62  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35939P251573  fgenesh4_pg.C_scaffold_20049000001  15  AT3G24495   MSH7 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35968P251776  fgenesh4_pg.C_scaffold_20235000001  44  AT5G54810   TRP2 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35991P251935  fgenesh4_pg.C_scaffold_20467000001  18     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  108  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36042P252294  fgenesh4_pg.C_scaffold_20971000001  59  AT4G34520   FAE1 (FATTY ACID ELONGATION1); acyltransferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36075P252524  fgenesh4_pg.C_scaffold_21276000001  2  AT1G23330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10740.1); similar to Os05g0408300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055523.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42648.1); 
contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36078P252544  fgenesh4_pg.C_scaffold_21313000001  24     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36081P252566  fgenesh4_pg.C_scaffold_21355000001  77  AT3G10350   anion‐transporting ATPase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36083P252577  fgenesh4_pg.C_scaffold_21385000001  31  AT1G55550   microtubule motor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36095P252662  fgenesh4_pg.C_scaffold_21470000001  14  AT3G03490   PEX19‐1 (PEROXIN 19‐1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36110P252765  fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018  1  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36114P252792  fgenesh4_pg.C_scaffold_21628000001  44  AT5G24060   similar to binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G49140.1); similar to hypothetical protein OsJ_032866 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ18657.1); contains domain PENTATRICOPEPTIDE REPEAT‐CONTAINING PROTEIN 
(PTHR10483); contains domain SELENIUM‐BINDING PROTEIN (PTHR10483:SF4) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  40  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36136P252950  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000003  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  30  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36161P253123  fgenesh4_pg.C_scaffold_2195000001  42  AT1G75660   XRN3 (5'‐3' exoribonuclease 3); 5'‐3' exoribonuclease 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36164P253148  fgenesh4_pg.C_scaffold_21988000001  26  AT2G33420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25800.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04470.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71451.1); similar to hypothetical protein LOC_Os03g04560 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF93881.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63332.1); contains InterPro domain Munc13 homology 2 (InterPro:IPR014772); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF810 (InterPro:IPR008528); contains InterPro domain Munc13 homology 1 (InterPro:IPR014770) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36178P253243  fgenesh4_pg.C_scaffold_22050000001  67  AT3G05160   sugar transporter 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36233P253631  fgenesh4_pg.C_scaffold_2357000002  39  AT2G24310   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G47170.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  72  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 



XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36248P253735  fgenesh4_pg.C_scaffold_2432000002  1  AT4G34131   UGT73B3 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B3); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  33  AT2G39800   P5CS1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36295P254065  fgenesh4_pg.C_scaffold_2591000001  29  AT4G25450   ATNAP8 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 8) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36307P254147  fgenesh4_pg.C_scaffold_2622000001  42     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36319P254231  fgenesh4_pg.C_scaffold_2661000002  13  AT3G63460   WD‐40 repeat family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36330P254310  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000001  12  AT3G06360   AGP27 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36349P254442  fgenesh4_pg.C_scaffold_2775000001  17  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36383P254679  fgenesh4_pg.C_scaffold_2801000001  23  AT2G16250   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36385P254694  fgenesh4_pg.C_scaffold_2810000001  35  AT1G31800   LUT5 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36414P254897  fgenesh4_pg.C_scaffold_2886000001  2  AT1G79550   PGK (PHOSPHOGLYCERATE KINASE) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36420P254935  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000001  30  AT1G52950   replication protein‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36478P255340  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000362  54  AT4G25190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G30710.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ50142.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF566 
(InterPro:IPR007573) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36513P255591  fgenesh4_pg.C_scaffold_3050000002  91  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  56  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45217P316516  fgenesh4_pg.C_scaffold_311000005  3  AT4G19610   RNA binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  97  AT1G67870   glycine‐rich protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36546P255821  fgenesh4_pg.C_scaffold_3169000001  9  AT1G22150   SULTR1;3 (sulfate transporter); sulfate transmembrane transporter 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36555P255881  fgenesh4_pg.C_scaffold_319000001  1     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36560P255920  fgenesh4_pg.C_scaffold_3202000002  21  AT1G78150   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G35780.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92695.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36574P256017  fgenesh4_pg.C_scaffold_3288000001  98  AT5G43890   SUPER1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36583P256079  fgenesh4_pg.C_scaffold_3310000001  6  AT5G26860   LON_ARA_ARA (Lon protease homolog gene); ATP binding / ATP‐dependent peptidase/ serine‐type peptidase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36588P256115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3324000001  57  AT2G41680   thioredoxin reductase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36591P256133  fgenesh4_pg.C_scaffold_3345000001  15  AT1G23465   signal peptidase‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  12  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36609P256261  fgenesh4_pg.C_scaffold_3382000001  71  AT1G73720   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36853P257969  fgenesh4_pg.C_scaffold_4335000001  3  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36934P258535  fgenesh4_pg.C_scaffold_4863000001  73  AT5G45610   binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36952P258664  fgenesh4_pg.C_scaffold_5047000001  4  AT1G30650   AR411 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36987P258909  fgenesh4_pg.C_scaffold_5354000001  37  AT1G28640   GDSL‐motif lipase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  14  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37050P259348  fgenesh4_pg.C_scaffold_5773000002  14  AT3G16170   acyl‐activating enzyme 13 (AAE13) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  74  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37097P259675  fgenesh4_pg.C_scaffold_622000002  8  AT2G48030   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37155P260083  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000212  71     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37182P260273  fgenesh4_pg.C_scaffold_654000001  23  AT4G25440   ZFWD1 (zinc finger WD40 repeat protein 1); nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37186P260299  fgenesh4_pg.C_scaffold_6577000001  9  AT2G44840   EREBP 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37204P260422  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000122  3  AT3G14270   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37215P260499  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000204  13  AT4G18180   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37227P260587  fgenesh4_pg.C_scaffold_6682000001  87  AT2G28380   DRB2 (DSRNA‐BINDING PROTEIN 2); double‐stranded RNA binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  76  AT5G48600   SMC4 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37275P260922  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000132  97  AT3G05040   HST 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37315P261203  fgenesh4_pg.C_scaffold_7057000001  32  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37369P261580  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000042  32  AT1G18700   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37487P262407  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000148  1  AT5G45330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G26110.1); similar to hypothetical protein [Glycine max] (GB:BAB41197.1); contains domain PTHR13586 (PTHR13586) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45825P320771  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000029  37     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37570P262988  fgenesh4_pg.C_scaffold_9318000001  11  AT3G58350   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37588P263112  fgenesh4_pg.C_scaffold_9577000001  41  AT3G07330   ATCSLC6 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37595P263161  fgenesh4_pg.C_scaffold_9690000001  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45884P321188  fgenesh4_pg.C_scaffold_9702000001  6     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17071P119491  fgenesh4_pm.C_LG_I000593 6  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17144P120002  fgenesh4_pm.C_LG_II000072 15  AT3G07860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61986.1); contains domain G3DSA:3.10.20.90 (G3DSA:3.10.20.90); contains domain SSF54236 (SSF54236) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17201P120403  fgenesh4_pm.C_LG_II000668 5  AT3G60690   auxin‐responsive family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17241P120683  fgenesh4_pm.C_LG_II001143 61  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17327P121289  fgenesh4_pm.C_LG_IV000199  69  AT2G20740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23953.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17353P121469  fgenesh4_pm.C_LG_IV000478  23  AT4G39110   protein kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17400P121800  fgenesh4_pm.C_LG_IX000373  1  AT1G70210   CYCD1;1 (CYCLIN D1;1); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17607P123244  fgenesh4_pm.C_LG_VII000464  3  AT4G38970   fructose‐bisphosphate aldolase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17701P123906  fgenesh4_pm.C_LG_X000042 21  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45972P321804  fgenesh4_pm.C_LG_XII000415  2  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17926P125476  fgenesh4_pm.C_LG_XIV000597  5  AT1G48910   YUC10; monooxygenase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45980P321856  fgenesh4_pm.C_LG_XV000431  5  AT5G62180   ATCXE20 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 20); carboxylesterase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37711P263976  fgenesh4_pm.C_scaffold_184000008  1  AT1G17810   BETA‐TIP (BETA‐TONOPLAST INTRINSIC PROTEIN); water channel 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46001P322002  fgenesh4_pm.C_scaffold_28000121  2  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18247P127727  grail3.0002012102  1  AT1G77620   nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53200P372391  grail3.0002015201  11     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18250P127745  grail3.0002016001  21  AT1G77400   similar to hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21695.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18257P127795  grail3.0002024501  78  AT1G15120   ubiquinol‐cytochrome C reductase complex 7.8 kDa protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18262P127834  grail3.0002031401  1  AT1G71740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18560.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60388.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18285P127994  grail3.0002054701  3     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18312P128183  grail3.0002076401  12  AT1G47670   amino acid transporter family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18377P128638  grail3.0003037601  7  AT4G36920   FL1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18404P128824  grail3.0003058501  13  AT1G18400   BEE1 (BR ENHANCED EXPRESSION 1); transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18443P129099  grail3.0003089301  2  AT4G14600   Identical to Bet1‐like protein At4g14600 [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q8VXX9;GB:O23316); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61644.1); contains InterPro 
domain Target SNARE coiled‐coil region (InterPro:IPR000727) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18469P129282  grail3.0004011501  2  AT5G06860   PGIP1 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 1); protein binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18498P129486  grail3.0005000301  37  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18613P130290  grail3.0006038101  77  AT1G68800   TCP12 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18662P130628  grail3.0007005101  5  AT5G11810   similar to Os02g0135600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001045818.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ79019.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52911P370364  grail3.0009006901  32     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  63  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19013P133088  grail3.0013006001  1  AT5G02600   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19029P133197  grail3.0013021201  2  AT2G25970   KH domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19126P133880  grail3.0015013101  3  AT1G27510   similar to EX1 (EXECUTER1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33630.1); similar to EX1 (EXECUTER1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33630.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64344.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19162P134133  grail3.0016000101  61  AT3G05936   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17316.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19166P134157  grail3.0016004301  3  AT5G06420   zinc finger (CCCH‐type/C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19249P134740  grail3.0018002102  12  AT4G17720   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19285P134990  grail3.0018030801  4  AT4G23330   eukaryotic translation initiation factor‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19288P135015  grail3.0018034701  13  AT5G52830   WRKY27 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19394P135754  grail3.0020031301  1  AT1G63270   ATNAP10 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 10) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19402P135811  grail3.0021000101  8  AT1G66070   translation initiation factor‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19540P136776  grail3.0023023701  9  AT5G59030   COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane transporter 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19612P137280  grail3.0025004501  3  AT2G37740   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19633P137426  grail3.0026003001  7  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19665P137650  grail3.0026035702  1  AT4G16444   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14486.1); contains domain PTHR11615 (PTHR11615); contains domain PTHR11615:SF3 (PTHR11615:SF3) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  42  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37815P264699  grail3.0028013701  16  AT5G03120   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68657.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19805P138632  grail3.0033011202  1  AT1G45688   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G42860.1); similar to H0814G11.12 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAJ86345.1); similar to CAA30379.1 protein [Oryza sativa] (GB:CAB53482.1) 



XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19815P138702  grail3.0033016301  3  AT2G26500   cytochrome b6f complex subunit (petM) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  63  AT2G45190   YAB1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19882P139172  grail3.0035020501  1  AT5G41390   similar to proline‐rich family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63830.1); similar to proline‐rich family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63830.2); similar to Os03g0123600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001048806.1); 
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94210.1); similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96289.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461); contains InterPro domain XYPPX repeat (InterPro:IPR006031) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51664P361641  grail3.0048000101  5     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53749P376233  grail3.0051015201  1     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20265P141854  grail3.0053008501  1  AT3G52110   similar to hypothetical protein OsI_009975 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88742.1); similar to Os03g0174200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049125.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  1  AT2G47410   nucleotide binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37951P265652  grail3.0064002001  3  AT3G21865   PEX22 (PEROXIN 22); protein binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  27  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro domain 
Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20618P144321  grail3.0085007701  22  AT1G64790   binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20687P144807  grail3.0093008801  8  AT1G61110   ANAC025 (Arabidopsis NAC domain containing protein 25); transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20890P146226  grail3.0139003401  1  AT5G15540   EMB2773 (EMBRYO DEFECTIVE 2773); binding / protein binding / zinc ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38164P267148  grail3.0140005901  24  AT1G30570   protein kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46177P323233  grail3.0143000101  1     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20895P146264  grail3.0143000301  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38302P268108  grail3.0216000501  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50511P353569  grail3.0218000401  5     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38318P268222  grail3.0243000601  1  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38352P268458  grail3.0331000101  3  AT4G19050   mob1/phocein family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50553P353864  grail3.0331000401  3     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38356P268490  grail3.0345000101  2  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38427P268988  grail3.0797000201  15  AT5G25950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25960.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70607.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF239 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  58  AT2G23150   NRAMP3 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38447P269129  grail3.0907000501  67  AT4G32920   glycine‐rich protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54244P379701  grail3.1147000201  2     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50676P354719  grail3.11800000101  16     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55324P387260  grail3.12238000101  7     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54298P380075  grail3.1274000101  2     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38514P269597  grail3.1330000103  7  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38516P269606  grail3.1345000101  121  AT4G29120   6‐phosphogluconate dehydrogenase NAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38572P270002  grail3.16262000201  70  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  25  AT5G13630   CHLH 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38583P270077  grail3.16884000101  33  AT5G11350   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38628P270391  grail3.20091000101  29  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38634P270434  grail3.2061000501  68  AT4G02320   pectinesterase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38645P270511  grail3.2112000101  4  AT3G23790   AMP‐binding protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  30     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38677P270738  grail3.2633000201  5  AT4G32590   ferredoxin‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38683P270780  grail3.2678000201  8  AT1G67230   LINC1 (LITTLE NUCLEI1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38687P270809  grail3.2746000101  25  AT2G03770   sulfotransferase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  78  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  59  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54742P383185  grail3.2831000201  22     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38719P271033  grail3.3125000101  76  AT1G18270   ketose‐bisphosphate aldolase class‐II family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38720P271039  grail3.3126000101  54  AT2G41700   similar to ATATH11 (ABC2 homolog 11) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38724P271068  grail3.3170000101  99  AT5G61140   DEAD box RNA helicase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38733P271129  grail3.3249000201  28  AT3G23640   HGL1 (HETEROGLYCAN GLUCOSIDASE 1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38735P271143  grail3.3265000101  3  AT5G60280   lectin protein kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38736P271151  grail3.3269000101  64  AT1G65410   ATNAP11 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  22     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  10  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  53  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55440P388070  grail3.7572000101  2     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38841P271887  grail3.8153000101  15  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38850P271948  grail3.8602000101  43  AT2G19870   tRNA/rRNA methyltransferase (SpoU) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38932P272524  gw1.10981.1.143  AT5G09830   BolA‐like family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38957P272697  gw1.11546.3.16  AT3G09870   auxin‐responsive family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39062P273430  gw1.121.61.1  20  AT5G57390   AIL5 (AINTEGUMENTA‐LIKE 5); DNA binding / transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46470P325286  gw1.1248.11.110     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  55  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.14     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39234P274634  gw1.12936.1.131  AT5G47040   Lon protease homolog 1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46508P325550  gw1.1296.5.1  2  ATCG00710   Encodes a 8 kD phosphoprotein that is a component of the photosystem II oxygen evolving core. Its exact molecular function has not been determined but it may play a role in mediating electron transfer between the secondary quinone acceptors 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39251P274756  gw1.130.31.1  3  AT3G18990   VRN1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39313P275189  gw1.13210.1.13  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39390P275728  gw1.13680.1.144  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39461P276226  gw1.142.211.113  AT1G73280   SCPL3 (serine carboxypeptidase‐like 3); serine carboxypeptidase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39511P276575  gw1.14504.3.122  AT2G43360   BIO2 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  38     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.188  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39590P277125  gw1.150.181.16  AT4G37360   CYP81D2 (cytochrome P450 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39591P277136  gw1.150.197.160  AT4G37370   CYP81D8 (cytochrome P450 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39628P277396  gw1.15358.1.161  AT1G67120   midasin‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39652P277562  gw1.15570.4.150  AT1G53500   MUM4 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46757P327297  gw1.1588.8.1  43     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39699P277889  gw1.15947.1.13  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39755P278285  gw1.16535.1.118  AT5G47720   acetyl‐CoA C‐acyltransferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39763P278335  gw1.166.186.14  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39770P278384  gw1.166.8.1  3  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39855P278982  gw1.1732.4.1  2  AT5G57020   NMT1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39856P278991  gw1.17338.5.14  AT5G36880   acetyl‐CoA synthetase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.199  AT5G61410   RPE 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39937P279558  gw1.18498.2.136  AT4G33760   tRNA synthetase class II (D 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39943P279595  gw1.18512.1.18  AT2G02540   ZFHD4 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40031P280215  gw1.19905.1.187  AT1G24290   AAA‐type ATPase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40037P280259  gw1.19998.4.162  AT1G31160   zinc‐binding protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40116P280811  gw1.20837.1.144  AT2G43580   chitinase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40118P280826  gw1.20880.5.15  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40157P281099  gw1.21444.1.171  AT3G21110   PUR7 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40167P281168  gw1.216.11.1  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40168P281173  gw1.216.28.1  11  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40185P281289  gw1.218.28.1  1  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40219P281529  gw1.225.7.1  4  AT4G28890   protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40224P281568  gw1.2282.2.1  33  AT5G03555   permease 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40271P281893  gw1.250.14.1  2  AT1G61310   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 



XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40278P281940  gw1.252.38.1  7  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40295P282063  gw1.257.2.1  87  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40323P282258  gw1.271.11.1  9  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40469P283280  gw1.29.190.1  3  AT1G32380   ribose‐phosphate pyrophosphokinase 2 / phosphoribosyl diphosphate synthetase 2 (PRS2) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40534P283736  gw1.2958.7.1  3  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40545P283812  gw1.3010.3.1  2  AT5G66280   GMD1 (GDP‐D‐MANNOSE 4 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40573P284006  gw1.3231.1.1  44  AT3G14790   RHM3 (RHAMNOSE BIOSYNTHESIS 3); catalytic 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40591P284134  gw1.3358.2.1  26  AT1G17860   trypsin and protease inhibitor family protein / Kunitz family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40663P284636  gw1.374.10.1  2  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47441P332081  gw1.402.1.1  5     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40911P286375  gw1.4238.2.1  10  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47551P332851  gw1.464.1.1  11     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47575P333023  gw1.494.4.1  21  AT3G16520   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41176P288227  gw1.6306.1.1  3  AT5G66610   zinc ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41453P290170  gw1.7437.1.1  12  AT4G14450   Identical to Uncharacterized protein At4g14450 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41464P290243  gw1.7542.1.1  5  AT4G35830   aconitate hydratase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41543P290801  gw1.8421.1.1  49  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  38  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47893P335239  gw1.8703.1.1  1     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41659P291612  gw1.928.5.1  6  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47951P335646  gw1.942.4.1  8  AT3G09270   ATGSTU8 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 8); glutathione transferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21001P147004  gw1.I.1470.1  32  AT5G43210   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21013P147090  gw1.I.153.1  1  AT1G71450   AP2 domain‐containing transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21125P147872  gw1.I.2790.1  3  AT5G40660   ATP12 protein‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21206P148436  gw1.I.348.1  4  ATCG00720   Encodes the cytochrome b(6) subunit of the cytochrome b6f complex. 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21217P148515  gw1.I.3546.1  21  AT5G09430   hydrolase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48071P336487  gw1.I.3772.1  16     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21374P149617  gw1.I.5177.1  3  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21377P149634  gw1.I.5190.1  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21379P149651  gw1.I.5201.1  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21381P149667  gw1.I.5216.1  4  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  6  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48152P337057  gw1.I.5826.1  6  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21526P150676  gw1.I.6789.1  20  AT1G79700   ovule development protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21605P151235  gw1.I.7668.1  23  AT5G43250   transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21705P151932  gw1.I.8520.1  6  AT4G24000   ATCSLG2 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22345P156413  gw1.II.823.1  104  AT4G00980   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48339P338361  gw1.II.956.1  4  AT1G56070   LOS1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22451P157153  gw1.III.1454.1 14  AT5G44635   minichromosome maintenance family protein / MCM family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22523P157656  gw1.III.2082.1 3  AT4G10925   F‐box family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48389P338711  gw1.III.2484.1 3     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22617P158316  gw1.III.2715.1 15  AT5G52860   ABC transporter family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22713P158987  gw1.III.940.1  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22732P159122  gw1.IV.1054.1 12  AT2G21090   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22790P159528  gw1.IV.1748.1 2  AT4G04870   CLS (CARDIOLIPIN SYNTHASE); cardiolipin synthase/ phosphatidyltransferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48450P339143  gw1.IV.1924.1 1     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22931P160515  gw1.IV.3363.1 91  AT2G04100   MATE efflux family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22932P160521  gw1.IV.3377.1 17  AT5G38110   SGA01 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22943P160598  gw1.IV.3487.1 5  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22959P160707  gw1.IV.3690.1 30  AT5G40990   GLIP1 (GDSL LIPASE1); carboxylesterase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23029P161203  gw1.IV.4500.1 3  ATCG00790   chloroplast gene encoding a ribosomal protein L16 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23044P161305  gw1.IV.554.1  1  AT2G18360   hydrolase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23160P162119  gw1.IX.1775.1 1  AT1G19510   myb family transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48560P339908  gw1.IX.1845.1 110  AT3G18810   protein kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23188P162313  gw1.IX.2158.1 11  AT4G34412   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47805.1); contains InterPro domain Kinase binding protein CGI‐121 (InterPro:IPR013926) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23190P162325  gw1.IX.2175.1 2  AT2G15620   ATHNIR 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23191P162332  gw1.IX.218.1  32  AT4G35270   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23372P163601  gw1.IX.3976.1 8  AT5G52390   photoassimilate‐responsive protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23404P163828  gw1.IX.4378.1 2  AT4G23490   fringe‐related protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23434P164033  gw1.IX.4681.1 6  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48637P340449  gw1.V.1125.1  2  AT2G30630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06750.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76299.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22658.1); contains domain no description (G3DSA:3.40.50.300); 
contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23556P164888  gw1.V.1425.1  8  AT1G19640   JMT (JASMONIC ACID CARBOXYL METHYLTRANSFERASE); jasmonate O‐methyltransferase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23578P165046  gw1.V.1639.1  52  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23855P166984  gw1.V.4384.1  6  AT2G22560   kinase interacting protein‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23886P167202  gw1.V.4691.1  45  AT4G33590   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33600.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80154.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23941P167585  gw1.V.5368.1  29  AT1G44130   nucellin protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48795P341553  gw1.V.591.1  6  AT5G48100   TT10 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24224P169563  gw1.VI.26.1  12  AT5G25530   DNAJ heat shock protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24238P169660  gw1.VI.2741.1 17  AT1G15550   GA4 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24278P169943  gw1.VI.45.1  2  AT4G35670   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24355P170480  gw1.VI.893.1  78  AT1G10385   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40996.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69091.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO23193.1); contains domain gb def: F14N23.28 (PTHR21426:SF4); contains domain FAMILY NOT NAMED (PTHR21426) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24595P172163  gw1.VII.3202.1  1  AT4G12680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41123.1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24614P172295  gw1.VII.3430.1  1  AT4G13260   YUC2 (YUCCA2); FAD binding / NADP binding / flavin‐containing monooxygenase/ oxidoreductase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24682P172773  gw1.VII.465.1  16  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24698P172886  gw1.VII.674.1  17  AT1G06720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G42440.1); similar to hypothetical protein OsJ_010296 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ26813.1); similar to hypothetical protein OsI_011117 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY89884.1); similar to hypothetical protein CHLREDRAFT_113591 [Chlamydomonas reinhardtii] (GB:XP_001698464.1); contains InterPro domain AARP2CN; (InterPro:IPR012948); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF663 (InterPro:IPR007034) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24701P172903  gw1.VII.684.1  4  AT3G59580   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  14  AT2G30070   ATKUP1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24865P174055  gw1.VIII.200.1 37  AT1G04420   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  2  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24976P174832  gw1.VIII.2882.1  46  AT4G37260   AtMYB73 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24984P174882  gw1.VIII.2922.1  1  AT1G66150   TMK1 (TRANSMEMBRANE KINASE 1) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25226P176579  gw1.X.210.1  116  AT1G68510   LBD42 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 42) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25431P178015  gw1.X.4269.1  5  AT5G18910   protein kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25565P178955  gw1.X.5732.1  19  AT1G04210   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 43  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25852P180958  gw1.XI.2993.1 1  ATCG00540   Encodes cytochrome f apoprotein; involved in photosynthetic electron transport chain; encoded by the chloroplast genome and is transcriptionally repressed by a nuclear gene HCF2. 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 25  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26094P182656  gw1.XII.1656.1  14  AT5G54370   late embryogenesis abundant protein‐related / LEA protein‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26253P183771  gw1.XIII.1083.1  122  AT3G05200   ATL6 (Arabidopsis T?xicos en Levadura 6); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26281P183965  gw1.XIII.1296.1  2  AT1G24140   matrixin family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49394P345747  gw1.XIII.1506.1  33     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26400P184800  gw1.XIII.2501.1  1  ATCG01100   NADH dehydrogenase ND1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26441P185087  gw1.XIII.2866.1  1  AT5G54770   THI1 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26445P185110  gw1.XIII.2908.1  4  AT1G12220   RPS5 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 5) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26448P185134  gw1.XIII.2928.1  4  AT5G54840   GTP‐binding family protein 



XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26599P186188  gw1.XIV.1327.1  22  AT2G46020   CHR2 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26847P187927  gw1.XIV.3899.1  7  AT5G03795   oxidoreductase 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26882P188171  gw1.XIV.438.1 4  AT3G20000   TOM40 (translocase of the outer mitochondrial membrane 40); voltage‐gated anion channel 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26888P188212  gw1.XIV.555.1 46  AT1G10720   BSD domain‐containing protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26962P188732  gw1.XIX.1597.1  1  AT5G47540   Mo25 family protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27052P189362  gw1.XIX.2375.1  4  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27113P189790  gw1.XIX.493.1 33  AT5G22600   similar to F‐box family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22610.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74740.1); contains InterPro domain Leucine‐rich repeat 2 (InterPro:IPR013101); contains InterPro domain FBD (InterPro:IPR013596); 
contains InterPro domain FBD‐like (InterPro:IPR006566) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27153P190071  gw1.XIX.914.1 23  AT3G02940   MYB107 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27294P191057  gw1.XV.2370.1  15  AT5G14040   mitochondrial phosphate transporter 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27525P192669  gw1.XVI.1639.1  4  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27563P192938  gw1.XVI.2137.1  1  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49850P348938  gw1.XVI.2915.1  17     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49994P349947  gw1.XVIII.105.1  47  AT1G18560   hAT dimerisation domain‐containing protein / BED zinc finger domain‐containing protein / transposase‐related 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49999P349986  gw1.XVIII.1184.1  18     
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27933P195529  gw1.XVIII.1362.1  49  AT5G25610   RD22 (RESPONSIVE TO DESSICATION 22) 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28116P196811  gw1.XVIII.3250.1  1  AT4G30950   SFD4 
XY  XY257  257  1  20  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28184P197286  gw1.XVIII.650.1  19  AT5G56450   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01773P012408  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_I0086  8  AT3G19460   reticulon family protein (RTNLB11) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28848P201934  estExt_fgenesh4_pg.C_2110009  1  AT5G19680   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41801P292606  estExt_fgenesh4_pg.C_26570001  7  AT3G01680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G01670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14653.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14657.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14661.1); contains domain PTHR13871:SF2 (PTHR13871:SF2); contains domain PTHR13871 (PTHR13871) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28914P202396  estExt_fgenesh4_pg.C_290239  16  AT2G35470   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94143.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28965P202752  estExt_fgenesh4_pg.C_40590001  27  AT5G38895   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28985P202889  estExt_fgenesh4_pg.C_440224  49  AT4G25700   CHY1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29100P203694  estExt_fgenesh4_pg.C_880051  1  AT3G26900   shikimate kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02153P015065  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1007  46  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS02876P020129  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0214  46  AT5G01430   Got1‐like family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS03097P021673  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0071  10  AT4G16060   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44835.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29167P204165  estExt_fgenesh4_pm.C_1630012  16  AT5G22875   similar to Os04g0165500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052133.1); similar to hypothetical protein [Ipomoea trifida] (GB:AAS79573.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04287P030007  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VI0337  19  AT1G03430   AHP5 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSFER FACTOR 5); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41929P293500  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0457  22  AT5G19730   pectinesterase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04562P031929  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XI0046  7  AT1G68680   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93653.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04599P032188  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0176  14  AT3G18260   reticulon family protein (RTNLB9) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04705P032930  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIX0071  23  AT5G16890   exostosin family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28502P199513  estExt_Genewise1_v1.C_410132  3  AT4G09650   ATP synthase delta chain 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28572P200003  estExt_Genewise1_v1.C_700203  8  AT3G22910   calcium‐transporting ATPase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00205P001433  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0323  63  AT2G22860   ATPSK2 (PHYTOSULFOKINE 2 PRECURSOR); growth factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00222P001552  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0811  2  AT4G27090   60S ribosomal protein L14 (RPL14B) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00233P001627  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II1111  61  AT1G02910   LPA1 (LOW PSII ACCUMULATION1); binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00657P004596  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V0916  1  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00668P004672  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V1376  4  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00798P005584  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI2421  8  AT5G06340   diadenosine 5' 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS00932P006522  estExt_Genewise1_v1.C_LG_VIII1101  68  AT5G59613   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46430.1); similar to mitochondrial ATP synthase 6 KD subunit [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB21526.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01002P007012  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0562  45  AT3G06700   60S ribosomal protein L29 (RPL29A) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52687P368799  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0749  52     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01064P007442  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X2683  20  AT4G14145   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95046.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01429P009999  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV2313  10  AT4G02030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40112.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAR07074.1); similar 
to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP03421.1); contains domain PTHR15954 (PTHR15954) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01588P011114  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV2838  4  AT5G51460   ATTPPA (Arabidopsis thaliana trehalose‐6‐phosphate phosphatase); trehalose‐phosphatase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01603P011217  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI0104  17  AT2G38480   integral membrane protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS01625P011374  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVI1414  8     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04865P034054  eugene3.00002046  1  AT1G05000   tyrosine specific protein phosphatase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS04976P034829  eugene3.00002456  15  AT3G24750   unknown protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05111P035774  eugene3.00010307  18  AT2G31470   F‐box family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05126P035876  eugene3.00010448  87  AT1G04630   MEE4 (maternal effect embryo arrest 4) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05284P036987  eugene3.00011415  46  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05386P037700  eugene3.00012166  3  AT3G27010   AT‐TCP20 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05498P038485  eugene3.00012788  6  AT1G17030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G47010.1); similar to Os05g0272800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055066.1); similar to 
unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48013.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05531P038715  eugene3.00012996  33  AT1G30620   MUR4 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05548P038830  eugene3.00013114  1  AT5G56230   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05642P039491  eugene3.00020435  4  AT3G63390   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22605.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53721P376040  eugene3.00020442  10     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05647P039528  eugene3.00020451  7  AT1G03070   glutamate binding / 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05653P039568  eugene3.00020479  1  AT4G02730   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05686P039796  eugene3.00020613  10  AT5G42440   protein kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS05706P039938  eugene3.00020687  25  AT5G25800   exonuclease family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06009P042057  eugene3.00021926  21  AT5G22450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48752.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06034P042236  eugene3.00030083  1  AT5G24750   similar to UDP‐glucose:sterol glucosyltransferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06142P042988  eugene3.00030647  24  AT4G27520   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42042P294293  eugene3.00031269  67     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42044P294302  eugene3.00031352  9     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06309P044157  eugene3.00031379  53  AT5G13100   oxidoreductase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06328P044293  eugene3.00031450  37  AT1G03495   transferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42062P294431  eugene3.00040011  29  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06473P045311  eugene3.00040054  11  AT4G21870   26.5 kDa class P‐related heat shock protein (HSP26.5‐P) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06582P046072  eugene3.00040586  15  AT2G27500   glycosyl hydrolase family 17 protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06604P046222  eugene3.00040720  14  AT1G04350   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06845P047912  eugene3.00050386  1  AT4G35610   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42093P294646  eugene3.00050689  28  AT5G64260   phosphate‐responsive protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS06940P048577  eugene3.00050842  25     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07089P049618  eugene3.00051457  80  AT4G02430   pre‐mRNA splicing factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07271P050893  eugene3.00060513  7  AT3G13520   AGP12 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07400P051794  eugene3.00060964  4     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07411P051872  eugene3.00060987  64  AT4G29830   VIP3 (VERNALIZATION INDEPENDENCE 3); nucleotide binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07427P051986  eugene3.00061089  28  AT2G03500   myb family transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07465P052252  eugene3.00061235  18  AT5G62860   F‐box family protein‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07506P052540  eugene3.00061416  1  AT3G11591   unknown protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07608P053254  eugene3.00061852  6  AT5G11190   SHN3 (SHINE3); DNA binding / transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07643P053500  eugene3.00061957  16  AT4G24972   TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07655P053579  eugene3.00061997  33  AT1G21270   WAK2 (wall‐associated kinase 2); protein serine/threonine kinase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07662P053632  eugene3.00070015  1  AT2G31890   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78554.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46382.1); contains InterPro domain RAP domain (InterPro:IPR013584) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07675P053722  eugene3.00070072  40  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07747P054224  eugene3.00070348  79  AT1G05580   ATCHX23 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07755P054285  eugene3.00070389  2  AT3G13275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45215.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07805P054632  eugene3.00070594  59  AT2G01150   RHA2B (RING‐H2 FINGER PROTEIN 2B); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07944P055602  eugene3.00080023  6  AT5G66520   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 



XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07975P055822  eugene3.00080125  3  AT5G22040   similar to zinc knuckle (CCHC‐type) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62330.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67423.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS07986P055901  eugene3.00080156  38  AT2G35910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08085P056589  eugene3.00080484  4  AT3G03550   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08112P056779  eugene3.00080609  45  AT5G05680   nuclear pore complex protein‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08193P057349  eugene3.00081020  49  AT1G69080   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08421P058944  eugene3.00090088  1  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08442P059089  eugene3.00090172  4  AT2G36300   integral membrane Yip1 family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08487P059403  eugene3.00090415  38  AT5G45600   GAS41 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08532P059721  eugene3.00090639  15  AT5G56380   F‐box family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08556P059888  eugene3.00090773  12  AT5G67500   porin 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08609P060260  eugene3.00090974  39  AT5G19473   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09960.1); similar to hypothetical protein [Cicer arietinum] (GB:CAB61744.1); contains InterPro domain Nitrate‐induced NOI (InterPro:IPR008700) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08638P060466  eugene3.00091127  51  AT5G12460   similar to fringe‐related protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21599.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF604 (InterPro:IPR006740) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08661P060627  eugene3.00091236  1  AT2G29580   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52770P369380  eugene3.00100109  32     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08756P061290  eugene3.00100114  1  AT5G27870   pectinesterase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08816P061706  eugene3.00100442  3  AT2G37410   ATTIM17‐2 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08820P061736  eugene3.00100485  3  AT1G67670   unknown protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08901P062303  eugene3.00100965  5  AT1G66140   ZFP4 (ZINC FINGER PROTEIN 4); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08902P062310  eugene3.00100966  12  AT3G10810   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08940P062574  eugene3.00101102  14  AT2G01120   ATORC4 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08978P062843  eugene3.00101273  1  AT5G61320   CYP89A3 (cytochrome P450 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS08981P062864  eugene3.00101287  1  AT1G13600   ATBZIP58 (ARABIDOPSIS THALIANA BASIC LEUCINE‐ZIPPER 58); DNA binding / protein heterodimerization/ protein homodimerization/ transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09082P063572  eugene3.00101835  83  AT2G40090   ATATH9 (ABC2 homolog 9) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09107P063744  eugene3.00101960  44  AT5G02220   similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK23883.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70860.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42208P295454  eugene3.00102012  18     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09165P064153  eugene3.00102339  1  AT1G16850   unknown protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09174P064214  eugene3.00102368  6  AT4G01970   ATSTS (ARABIDOPSIS THALIANA STACHYOSE SYNTHASE); galactinol‐raffinose galactosyltransferase/ hydrolase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09272P064901  eugene3.00110271  2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09307P065144  eugene3.00110420  3  AT1G30130   similar to hypothetical protein [Brassica oleracea var. alboglabra] (GB:CAA99112.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1365 (InterPro:IPR010775) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09494P066455  eugene3.00111147  14  AT4G30580   ATS2 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09507P066549  eugene3.00111187  2  AT1G16590   REV7 (Reversionless 7); DNA binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09626P067379  eugene3.00120185  21  AT4G01500   NGA4 (NGATHA4); transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09631P067414  eugene3.00120221  1  AT4G27810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G53030.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71155.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09727P068087  eugene3.00120523  2  AT1G49030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68031.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09884P069182  eugene3.00121053  22  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09923P069456  eugene3.00121198  6  AT4G25410   basix helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS09940P069578  eugene3.00121244  19  AT1G14890   pectinesterase inhibitor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10182P071268  eugene3.00130632  29  AT5G07610   F‐box family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42298P296082  eugene3.00130816  21     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10427P072986  eugene3.00140050  24  AT1G58470   XF41 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10535P073745  eugene3.00140475  4  AT1G76390   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10566P073962  eugene3.00140576  1  AT2G47000   MDR4 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10706P074940  eugene3.00141052  16  AT2G05760   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10714P074996  eugene3.00141085  44  AT3G06620   protein kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10728P075096  eugene3.00141147  49  AT2G28500   LBD11 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 11) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10740P075177  eugene3.00141201  30  AT1G79480   similar to glycosyl hydrolase family protein 17 [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67460.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78496.1); contains InterPro domain X8 (InterPro:IPR012946) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  14  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS10986P076896  eugene3.00150685  6  AT3G07160   ATGSL10 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11250P078745  eugene3.00160340  17  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11270P078884  eugene3.00160397  81  AT1G04520   33 kDa secretory protein‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11271P078891  eugene3.00160400  47  AT1G24020   MLP423 (MLP‐LIKE PROTEIN 423) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11329P079303  eugene3.00160601  2  AT4G29035   similar to SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16295.1); similar to hypothetical protein [Brassica napus] (GB:CAC14431.1); contains InterPro domain Plant self‐incompatibility S1 (InterPro:IPR010264) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11419P079932  eugene3.00160939  1  AT4G28460   unknown protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11467P080269  eugene3.00161122  18  AT4G18650   transcription factor‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11703P081918  eugene3.00180185  96  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11927P083487  eugene3.00181102  3  AT5G25160   ZFP3 (ZINC FINGER PROTEIN 3); nucleic acid binding / transcription factor/ zinc ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS11938P083560  eugene3.00181152  39  AT3G15810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G80120.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95691.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF567 (InterPro:IPR007612) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12147P085024  eugene3.00190826  17  AT2G31083   CLE5 (CLAVATA3/ESR‐RELATED 5); receptor binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29346P205421  eugene3.00280152  10  AT5G03240   UBQ3 (POLYUBIQUITIN 3); protein binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29378P205645  eugene3.00280266  1  AT3G09925   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29508P206552  eugene3.00290337  5  AT2G45220   pectinesterase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29585P207092  eugene3.00400272  62  AT5G42750   BKI1 (BRI1 KINASE INHIBITOR 1); protein heterodimerization 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29624P207365  eugene3.00400380  4  AT5G55820   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45135.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42482P297373  eugene3.00410044  4     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42487P297405  eugene3.00440063  32     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29753P208265  eugene3.00440238  33  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29779P208453  eugene3.00570059  14  AT5G66110   metal ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42507P297544  eugene3.00640020  2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29847P208925  eugene3.00640147  2  AT2G15490   UGT73B4; UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS29865P209049  eugene3.00640210  12  AT4G36740   ATHB40 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30135P210939  eugene3.00870028  30  AT2G30300   nodulin‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30145P211013  eugene3.00870070  12  AT3G29250   similar to short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G29260.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase [Digitalis ferruginea] (GB:AAV68714.1); similar to 3‐beta hydroxysteroid dehydrogenase 
[Digitalis thapsi] (GB:AAV68715.1); contains InterPro domain Glucose/ribitol dehydrogenase; (InterPro:IPR002347); contains InterPro domain Short‐chain dehydrogenase/reductase SDR; (InterPro:IPR002198); contains InterPro domain NAD(P)‐binding; (InterPro:IPR016040) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30168P211174  eugene3.00880086  60  AT3G01960   unknown protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30182P211274  eugene3.00970007  3  AT1G80030   DNAJ heat shock protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30303P212115  eugene3.01200041  19  AT2G22795   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17742.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30306P212138  eugene3.01200060  13  AT2G20875   EPF1 (EPIDERMAL PATTERNING FACTOR 1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30308P212152  eugene3.01200066  1  AT2G20760   protein binding / protein transporter/ structural molecule 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30402P212814  eugene3.01240029  13  AT1G65070   DNA mismatch repair MutS family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30635P214443  eugene3.01370083  2  AT3G18990   VRN1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30639P214468  eugene3.01400002  1  AT5G56280   CSN6A (COP9 SIGNALOSOME SUBUNIT 6A) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30641P214485  eugene3.01400007  4  AT4G26450   WIP1 (WPP‐DOMAIN INTERACTING PROTEIN 1); protein heterodimerization/ protein homodimerization 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  63  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30719P215032  eugene3.01470015  37  AT5G22570   WRKY38 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30733P215128  eugene3.01470073  12  AT2G24395   chaperone protein dnaJ‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30914P216396  eugene3.01650037  17  AT4G03965   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS30987P216909  eugene3.01710025  16  AT5G17050   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31010P217067  eugene3.01780041  5  AT3G13772   endomembrane protein 70 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31113P217787  eugene3.01950004  4  AT3G03130   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G17160.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62214.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54504P381515  eugene3.01960012  23     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54580P382051  eugene3.02140004  4     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31230P218604  eugene3.02160011  1  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31271P218894  eugene3.02230026  57  AT4G30810   SCPL29 (serine carboxypeptidase‐like 29); serine carboxypeptidase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42772P299402  eugene3.02940006  1     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  6     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42790P299524  eugene3.03430001  6  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31655P221585  eugene3.05910001  42  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 



XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31688P221812  eugene3.06420007  2  AT4G27680   MSP1 protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31727P222086  eugene3.06770005  128  AT1G30680   toprim domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31728P222096  eugene3.06770006  26  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31775P222423  eugene3.07200003  16  AT5G03760   ATCSLA9 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  66  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  57  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31849P222941  eugene3.08150004  102  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31857P222996  eugene3.08250005  1  AT2G26560   PLA2A 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  49  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31901P223304  eugene3.09060003  36  AT4G32650   ATKC1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31907P223345  eugene3.09070007  31  AT4G08900   arginase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31924P223467  eugene3.09330001  17  AT1G02790   PGA4 (POLYGALACTURONASE 4); polygalacturonase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31928P223495  eugene3.09380003  43  AT5G03610   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  31  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS42875P300121  eugene3.104020001  12     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32006P224039  eugene3.104060001  100  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32034P224234  eugene3.10580001  54  AT1G05800   lipase class 3 family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32038P224262  eugene3.105810001  40  AT3G63010   GID1B 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32043P224301  eugene3.106120002  6  AT1G20480   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32051P224355  eugene3.106630001  2  AT5G67570   EMB1408 (EMBRYO DEFECTIVE 1408) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32058P224405  eugene3.107600001  24  AT4G34200   EDA9 (embryo sac development arrest 9); NAD binding / amino acid binding / binding / catalytic/ cofactor binding / oxidoreductase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32090P224630  eugene3.109560001  55  AT1G64820   MATE efflux family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32105P224732  eugene3.110740002  52  AT2G30390   ferrochelatase II 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32111P224771  eugene3.111120001  5  AT1G23790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G70340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40888.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF936 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32113P224790  eugene3.111190001  58  AT1G16760   protein kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32124P224867  eugene3.111910001  16  AT3G51980   binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32136P224951  eugene3.113020001  80  AT5G19530   ACL5 (ACAULIS 5) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32144P225005  eugene3.113590001  32  AT5G10720   AHK5 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32146P225021  eugene3.113970001  35     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32246P225722  eugene3.122180001  18  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32261P225827  eugene3.12340005  3  AT1G62940   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32304P226124  eugene3.126890001  47  AT1G26680   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32311P226175  eugene3.127610001  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  6  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32319P226233  eugene3.12840002  109  AT4G25120   UvrD/REP helicase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32366P226557  eugene3.131280001  8  AT2G28830   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32376P226631  eugene3.132190001  7  AT5G26960   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32407P226847  eugene3.13420004  45  AT1G10900   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32417P226919  eugene3.13450003  2  AT4G26390   pyruvate kinase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32419P226933  eugene3.13450005  2  AT1G07380   ceramidase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32422P226950  eugene3.134660001  48  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32436P227046  eugene3.135970001  60  AT1G06130   GLX2‐4 (GLYOXALASE 2‐4); hydroxyacylglutathione hydrolase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32457P227198  eugene3.13770003  4  AT3G54660   ATGR2 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32464P227245  eugene3.138310002  16  AT5G39670   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32469P227282  eugene3.138830001  65  AT1G51340   MATE efflux family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32492P227440  eugene3.140890002  42  AT3G45300   IVD 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32494P227458  eugene3.14110001  27  AT2G47920   kinase interacting family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32504P227527  eugene3.142130001  76  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  64  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32523P227659  eugene3.143840001  13  AT4G18670   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32529P227702  eugene3.144350001  10  AT4G12720   GFG1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32530P227710  eugene3.144360001  64  AT4G12610   ATRAP74 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32535P227741  eugene3.144680002  51  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32546P227821  eugene3.145380001  3     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32550P227849  eugene3.14550002  41  AT5G18360   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32578P228046  eugene3.147060002  58  AT5G28050   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32630P228410  eugene3.151650001  24  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32662P228630  eugene3.154670001  75  AT4G11050   ATGH9C3 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9C3); hydrolase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32674P228717  eugene3.155680002  47  AT5G07790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G61300.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32689P228823  eugene3.156350001  70  AT5G38560   protein kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32711P228974  eugene3.158310001  36  AT4G29920   heat shock protein‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32719P229032  eugene3.158730001  49  ATCG01060   Encodes the PsaC subunit of photosystem I. 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32742P229191  eugene3.159940001  2  AT1G66340   ETR 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32751P229257  eugene3.160640001  54  AT1G15040   glutamine amidotransferase‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32773P229410  eugene3.162610001  16  AT3G06860   MFP2 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32780P229459  eugene3.163300002  84     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32799P229592  eugene3.165660001  62  AT1G43560   ATY2 (Arabidopsis thioredoxin y2); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32803P229619  eugene3.165910001  5  AT5G64120   peroxidase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32834P229838  eugene3.169110001  32  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32848P229935  eugene3.169660001  50  AT2G05990   MOD1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32854P229976  eugene3.16980005  73  AT3G26935   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32927P230488  eugene3.178100001  14  AT5G26830   threonyl‐tRNA synthetase / threonine‐‐tRNA ligase (THRRS) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32953P230671  eugene3.180650001  13  AT1G47271   similar to CBS domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10860.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61145.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32961P230725  eugene3.181050001  2  AT2G36000   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS32998P230985  eugene3.184790001  31  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33021P231147  eugene3.186810001  121  AT2G22530   transferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33025P231174  eugene3.18740001  15  AT1G26620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G69360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41906.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF863 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33038P231261  eugene3.188040001  14  AT3G23480   cyclopropane fatty acid synthase‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33046P231321  eugene3.189210001  15  AT3G28700   similar to Os01g0588800 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043438.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14897.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF185 (InterPro:IPR003788) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33054P231376  eugene3.190190001  45  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33079P231550  eugene3.19380002  23  AT3G10960   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33081P231561  eugene3.19380004  29  AT5G62940   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33082P231570  eugene3.194000001  47  AT3G61170   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33083P231579  eugene3.194040001  8  AT1G11650   ATRBP45B; RNA binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33095P231659  eugene3.195160001  49     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33106P231742  eugene3.196330001  35  AT5G56900   CwfJ‐like family protein / zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33113P231788  eugene3.197020001  72  AT1G64620   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  25  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  37  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33170P232184  eugene3.203420001  24  AT3G04460   ATPEX12 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33225P232573  eugene3.208270002  3  AT2G03450   ATPAP9 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33239P232673  eugene3.20980002  30  AT1G04690   KAB1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33240P232678  eugene3.20980003  1  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33260P232816  eugene3.212200001  68  AT3G25270   nucleic acid binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33262P232831  eugene3.212280001  21  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33280P232958  eugene3.214150001  25  AT5G64410   ATOPT4 (oligopeptide transporter 4); oligopeptide transporter 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33302P233111  eugene3.217880001  2  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33304P233127  eugene3.218240001  53  AT2G20550   DNAJ chaperone C‐terminal domain‐containing protein 



XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33306P233140  eugene3.218740001  64     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33329P233301  eugene3.22210001  45  AT5G43390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G13210.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G43400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70061.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN69580.1); contains InterPro domain von Willebrand factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33331P233317  eugene3.22210003  108  AT3G22200   POP2 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33341P233385  eugene3.22330001  51  AT3G48560   AHAS 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33349P233443  eugene3.22610001  64  AT1G35230   AGP5 (ARABINOGALACTAN‐PROTEIN 5) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33350P233449  eugene3.22610002  17  AT2G19800   MIOX2 (MYO‐INOSITOL OXYGENASE 2) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33358P233505  eugene3.22700003  10  AT3G57460   catalytic/ metal ion binding / metalloendopeptidase/ zinc ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33362P233533  eugene3.22770002  5  AT1G76300   SMD3 (SNRNP CORE PROTEIN SMD3) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33374P233617  eugene3.23140002  7  AT3G13900   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33383P233678  eugene3.23440001  19  AT1G79870   oxidoreductase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33393P233748  eugene3.23650001  31  AT4G33470   HDA14 (histone deacetylase 14); histone deacetylase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33424P233966  eugene3.24320002  28  AT5G54830   DOMON domain‐containing protein / dopamine beta‐monooxygenase N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33426P233979  eugene3.24320004  3  AT5G48520   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ81727.1); similar to Os06g0186500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057010.1); contains domain PTHR19378 (PTHR19378) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33443P234098  eugene3.24850001  21  AT5G08030   glycerophosphoryl diester phosphodiesterase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33452P234164  eugene3.25200001  22  AT1G01090   PDH‐E1 ALPHA (PYRUVATE DEHYDROGENASE E1 ALPHA); pyruvate dehydrogenase (acetyl‐transferring) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33457P234197  eugene3.25270003  35  AT4G28300   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33470P234288  eugene3.25720001  41  AT2G38170   RCI4 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33480P234359  eugene3.26180003  13  AT5G44230   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33491P234435  eugene3.26530004  27  AT4G32420   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54708P382943  eugene3.26830001  40     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33515P234604  eugene3.26930002  66  AT5G47280   ADR1‐L3 (ADR1‐LIKE 3); ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33523P234659  eugene3.27090001  4  AT2G32540   ATCSLB4 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  20  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33529P234700  eugene3.27180002  68  AT4G28510   ATPHB1 (PROHIBITIN 1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33537P234756  eugene3.27440001  35  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  46  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33542P234793  eugene3.27510001  2  AT1G10522   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40945.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33543P234801  eugene3.27510002  9  AT5G59240   40S ribosomal protein S8 (RPS8B) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33545P234812  eugene3.27550001  13  AT5G63890   ATHDH (HISTIDINOL DEHYDROGENASE) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33547P234827  eugene3.27570002  32  AT3G03380   DEGP7 (DEGP PROTEASE 7); serine‐type peptidase/ trypsin 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33556P234888  eugene3.27710002  1     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33558P234901  eugene3.27720002  1  AT3G47570   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  27  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33571P234995  eugene3.27910003  13  AT1G68890   2‐oxoglutarate decarboxylase/ hydro‐lyase/ magnesium ion binding / thiamin pyrophosphate binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33573P235011  eugene3.27940001  42  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33574P235015  eugene3.28000001  22  AT1G52160   metallo‐beta‐lactamase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33580P235057  eugene3.28070001  84  AT5G61070   HDA18 (histone deacetylase 18); histone deacetylase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33581P235065  eugene3.28070002  33  AT3G44690   unknown protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33605P235235  eugene3.28390003  51  AT2G31990   exostosin family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33607P235247  eugene3.28400002  32  AT2G33800   ribosomal protein S5 family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33611P235271  eugene3.28570001  5  AT2G31335   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06137.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33612P235281  eugene3.28570002  72  AT1G79730   ELF7 (EARLY FLOWERING 7) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33622P235354  eugene3.28660003  9  AT3G47910   nucleic acid binding / ubiquitin thiolesterase/ zinc ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33630P235409  eugene3.28830002  32  AT1G49490   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33640P235477  eugene3.29020001  55  AT5G27600   LACS7 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 7) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33671P235697  eugene3.29490001  70  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33673P235709  eugene3.29500001  50  AT2G31170   tRNA synthetase class I (C) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33674P235718  eugene3.29520001  8  AT1G74020   SS2 (STRICTOSIDINE SYNTHASE 2); strictosidine synthase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33675P235724  eugene3.29520002  79  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  26  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54760P383308  eugene3.29840002  32     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  23  AT2G22470   AGP2 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33697P235879  eugene3.29970003  4  AT2G15690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33699P235888  eugene3.29980002  27  AT1G65060   4CL3 (4‐coumarate:CoA ligase 3); 4‐coumarate‐CoA ligase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33700P235900  eugene3.29990001  59  AT1G14185   glucose‐methanol‐choline (GMC) oxidoreductase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  36  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33718P236022  eugene3.30160002  80  AT2G23390   similar to hypothetical protein OsI_015489 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94256.1); similar to Os04g0442200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001052881.1); contains InterPro domain Acyl‐CoA N‐acyltransferase 
(InterPro:IPR016181); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF482 (InterPro:IPR007434) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33721P236043  eugene3.30200001  27  AT2G35620   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33729P236102  eugene3.30330001  7  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33730P236110  eugene3.30340001  30  AT2G25450   2‐oxoglutarate‐dependent dioxygenase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33752P236264  eugene3.30850001  1  AT1G49380   cytochrome c biogenesis protein family 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33755P236279  eugene3.30870001  7  AT5G17880   CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33758P236300  eugene3.30950002  49  AT4G28570   alcohol oxidase‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33776P236430  eugene3.31170001  43  AT3G10800   BZIP28; DNA binding / transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33777P236439  eugene3.31170002  57  AT4G28270   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33788P236513  eugene3.31330001  12  AT3G16857   ARR1 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 1); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33807P236649  eugene3.31660002  113  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33826P236782  eugene3.31920001  7  AT1G66570   ATSUC7 (SUCROSE‐PROTON SYMPORTER 7); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33833P236828  eugene3.32020001  88  AT1G20360   F‐box protein‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33840P236878  eugene3.32130001  13  AT1G70900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G23110.2); similar to hypothetical protein 
[Vitis vinifera] (GB:CAN77015.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33848P236932  eugene3.32280001  87  AT2G07240   cysteine‐type peptidase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33859P237013  eugene3.32350001  60  AT1G77500   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21740.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61884.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33864P237047  eugene3.32370003  63  AT5G54280   ATMYOS1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33867P237067  eugene3.32400002  43  AT2G02450   ANAC035 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33868P237070  eugene3.32400003  8  AT1G60960   IRT3 (Iron regulated transporter 3); cation transmembrane transporter/ metal ion transmembrane transporter 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33880P237154  eugene3.32530001  8  AT5G11080   ubiquitin family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33884P237185  eugene3.32560001  101  AT2G17845   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33886P237201  eugene3.32590001  7  AT1G28210   ATJ1 (Arabidopsis thaliana DnaJ homologue 1); heat shock protein binding / nucleic acid binding / unfolded protein binding / zinc ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33888P237216  eugene3.32600001  66  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33891P237237  eugene3.32610001  70  AT5G25600   similar to nucleic acid binding / zinc ion binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G36228.1); similar to 80C09_29 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ41840.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33898P237282  eugene3.32760002  12  AT4G33650   ADL2 (ARABIDOPSIS DYNAMIN‐LIKE 2); GTP binding / GTPase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33913P237391  eugene3.32970003  42  AT3G46100   ATHRS1 (HISTIDYL‐TRNA SYNTHETASE 1); histidine‐tRNA ligase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  40     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33943P237599  eugene3.33370002  2  AT3G02690   integral membrane family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33962P237734  eugene3.33600001  5     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33963P237737  eugene3.33610001  80  AT2G26930   ISPE 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33964P237744  eugene3.33610002  5  AT3G04240   SEC (SECRET AGENT); transferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS33982P237872  eugene3.33910002  27  AT5G50300   xanthine/uracil/vitamin C permease family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34001P238007  eugene3.34300002  55  AT1G09800   tRNA pseudouridine synthase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34013P238090  eugene3.34680001  39  AT1G04870   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  72  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34034P238232  eugene3.35720001  26  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34069P238479  eugene3.37990001  54  AT1G02730   ATCSLD5 



XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34153P239071  eugene3.45310001  24  AT5G53940   yippee family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54999P384984  eugene3.47200001  2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34217P239518  eugene3.51620002  6     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34241P239684  eugene3.53580001  30  AT3G09560   lipin family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55062P385421  eugene3.54840001  1     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34307P240149  eugene3.59940002  60  AT4G37270   HMA1 (Heavy metal ATPase 1); copper‐exporting ATPase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34318P240226  eugene3.60770001  82  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34399P240792  eugene3.68600002  12  AT5G13800   hydrolase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  91  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34410P240869  eugene3.70500001  16  AT1G06470   phosphate translocator‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34413P240891  eugene3.70940001  20  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34417P240915  eugene3.71640001  61  AT4G36520   trichohyalin‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34482P241372  eugene3.79220002  48  AT5G53850   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34495P241464  eugene3.80650002  10  AT1G07260   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34498P241485  eugene3.80970001  43  AT1G21440   mutase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34561P241922  eugene3.89120002  48  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34562P241931  eugene3.89250001  70  AT5G58070   lipocalin 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34575P242020  eugene3.90530001  42  AT3G09720   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34599P242193  eugene3.93110001  2  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53812P376672  fgenesh1_pg.C_LG_I002681  19     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53423P373950  fgenesh1_pg.C_LG_IV000077 2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53332P373314  fgenesh1_pg.C_LG_IV001068 2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53266P372849  fgenesh1_pg.C_LG_V000557 3     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53055P371377  fgenesh1_pg.C_LG_VI001932 62     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53049P371336  fgenesh1_pg.C_LG_VII000039  32     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52768P369368  fgenesh1_pg.C_LG_X000141  10     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52745P369207  fgenesh1_pg.C_LG_X000234  43     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52618P368313  fgenesh1_pg.C_LG_XI000461 33     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  11     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52008P364047  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000694  35     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52003P364011  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000747  2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51977P363828  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000846  19     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51890P363222  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000214  6     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54220P379529  fgenesh1_pg.C_scaffold_1086000002  24     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51170P358179  fgenesh1_pg.C_scaffold_146000039  39     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54405P380827  fgenesh1_pg.C_scaffold_1626000002  1     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50955P356672  fgenesh1_pg.C_scaffold_181000005  19     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54518P381615  fgenesh1_pg.C_scaffold_196000028  16     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50867P356058  fgenesh1_pg.C_scaffold_205000010  5     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54634P382429  fgenesh1_pg.C_scaffold_228000013  23     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50536P353744  fgenesh1_pg.C_scaffold_2767000002  13     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51614P361285  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000009  2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55545P388808  fgenesh1_pg.C_scaffold_3714000001  2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55561P388916  fgenesh1_pg.C_scaffold_3934000001  10     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51558P360896  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000085  27     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51500P360492  fgenesh1_pg.C_scaffold_70000170  2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55252P386756  fgenesh1_pg.C_scaffold_880000003  1     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55254P386766  fgenesh1_pg.C_scaffold_888000002  125     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12216P085511  fgenesh4_kg.C_LG_II000030  17  AT1G71730   similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97948.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12219P085530  fgenesh4_kg.C_LG_IV000054 4  AT1G79010   NADH‐ubiquinone oxidoreductase 23 kDa subunit 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12238P085660  fgenesh4_pg.C_LG_I000028  6  AT3G13480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55475.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22098.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12246P085720  fgenesh4_pg.C_LG_I000090  5  AT3G58060   cation efflux family protein / metal tolerance protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12248P085733  fgenesh4_pg.C_LG_I000098  32  AT1G59750   ARF1 (AUXIN RESPONSE FACTOR 1); transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12258P085800  fgenesh4_pg.C_LG_I000139  54  AT5G06640   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12343P086397  fgenesh4_pg.C_LG_I000639  44  AT5G50060   invertase/pectin methylesterase inhibitor family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12414P086896  fgenesh4_pg.C_LG_I001053  70  AT1G72570   DNA binding / transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12627P088386  fgenesh4_pg.C_LG_I002333  75  AT5G55690   MADS‐box protein (AGL47) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43162P302132  fgenesh4_pg.C_LG_I002393  3  AT5G13200   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43169P302179  fgenesh4_pg.C_LG_I002502  2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43193P302346  fgenesh4_pg.C_LG_I003004  3  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12833P089830  fgenesh4_pg.C_LG_II000132  1  AT5G40450   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28770.1); similar to hypothetical protein Kpol_1058p4 [Vanderwaltozyma polyspora DSM 70294] (GB:XP_001645325.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12904P090324  fgenesh4_pg.C_LG_II000497  37  AT3G63200   PLA IIIB 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS12967P090768  fgenesh4_pg.C_LG_II000838  19  AT3G56850   AREB3 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13044P091308  fgenesh4_pg.C_LG_II001252  6  AT2G44830   protein kinase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13048P091332  fgenesh4_pg.C_LG_II001303  27  AT1G27360   squamosa promoter‐binding protein‐like 11 (SPL11) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13074P091512  fgenesh4_pg.C_LG_II001466  2  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13124P091867  fgenesh4_pg.C_LG_II001790  32  AT3G62650   binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13142P091989  fgenesh4_pg.C_LG_II001862  33  AT5G24380   YSL2 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13151P092056  fgenesh4_pg.C_LG_II001911  42  AT4G01730   zinc finger (DHHC type) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13185P092290  fgenesh4_pg.C_LG_II002124  14  AT4G35985   senescence/dehydration‐associated protein‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  22  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13259P092809  fgenesh4_pg.C_LG_II002593  3     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13297P093073  fgenesh4_pg.C_LG_III000122 1  AT1G80000   similar to glycine‐rich protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G15280.2); similar to Os01g0595100 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001043467.1); similar to glycine‐rich protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:BAD52900.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13448P094134  fgenesh4_pg.C_LG_III000885 11  AT3G19780   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33780.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15395.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF179 (InterPro:IPR003774); contains InterPro 
domain Thioredoxin‐like fold (InterPro:IPR012336); contains InterPro domain Thioredoxin fold (InterPro:IPR012335) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13456P094188  fgenesh4_pg.C_LG_III000959 3  AT3G17675   copper ion binding / electron carrier 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13518P094626  fgenesh4_pg.C_LG_III001277 11  AT1G65010   hydrogen ion transmembrane transporter/ protein binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13560P094918  fgenesh4_pg.C_LG_III001539 1  AT2G36430   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22540.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13636P095446  fgenesh4_pg.C_LG_IV000042 62  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13912P097380  fgenesh4_pg.C_LG_IX000169 6  AT5G67420   LBD37 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 37) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13918P097422  fgenesh4_pg.C_LG_IX000220 1  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS13946P097620  fgenesh4_pg.C_LG_IX000422 79  AT3G46590   TRFL1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14009P098059  fgenesh4_pg.C_LG_IX000812 53  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14025P098169  fgenesh4_pg.C_LG_IX000889 39  AT5G12360   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14190.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16841.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14050P098349  fgenesh4_pg.C_LG_IX001074 7  AT3G21090   ABC transporter family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14068P098473  fgenesh4_pg.C_LG_IX001210 46  AT1G07476   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G07473.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14165P099152  fgenesh4_pg.C_LG_V000268 32  AT1G61170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11120.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14288P100012  fgenesh4_pg.C_LG_V000972 48  AT3G05270   similar to myosin heavy chain‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77580.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71653.1); contains InterPro domain Prefoldin (InterPro:IPR009053); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF869 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14371P100594  fgenesh4_pg.C_LG_V001708 9  AT4G11170   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14439P101069  fgenesh4_pg.C_LG_VI000307 5  AT2G41200   similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC147961g27v2 [Medicago truncatula] (GB:ABD28332.2); contains domain EF‐hand (SSF47473) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14471P101292  fgenesh4_pg.C_LG_VI000457 6  AT3G57630   exostosin family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14508P101555  fgenesh4_pg.C_LG_VI000654 10  AT3G09430   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15639.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14712P102982  fgenesh4_pg.C_LG_VI001751 33  AT5G41840   F‐box family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14896P104272  fgenesh4_pg.C_LG_VII000940  27  AT5G66900   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14910P104366  fgenesh4_pg.C_LG_VII000987  4  AT4G37210   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14919P104430  fgenesh4_pg.C_LG_VII001050  35  AT2G18500   OFP7 



XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS14949P104643  fgenesh4_pg.C_LG_VII001281  20  AT3G55100   ABC transporter family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15046P105319  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000457  1  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15139P105972  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000967  6  AT5G49320   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44872.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1218 (InterPro:IPR009606) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15162P106129  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001079  6  AT5G51530   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15207P106444  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001296  40  AT4G21215   unknown protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15217P106517  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001360  2  AT1G31690   copper ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15299P107087  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001853  6     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15490P108427  fgenesh4_pg.C_LG_X001111  1  AT5G11730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25970.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70606.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF266 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15543P108801  fgenesh4_pg.C_LG_X001355  10  AT3G06520   agenet domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15547P108828  fgenesh4_pg.C_LG_X001398  11  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15643P109500  fgenesh4_pg.C_LG_X002084  12  AT5G04320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G10440.1); similar to hypothetical protein OsI_009118 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87885.1); contains InterPro domain Shugoshin 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15677P109738  fgenesh4_pg.C_LG_X002318  2  AT3G21510   AHP1 (HISTIDINE‐CONTAINING PHOSPHOTRANSMITTER 3); histidine phosphotransfer kinase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15689P109818  fgenesh4_pg.C_LG_XI000024 2  AT4G21920   unknown protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15727P110086  fgenesh4_pg.C_LG_XI000214 3  AT3G17640   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43730P306109  fgenesh4_pg.C_LG_XI000249 2  AT4G23180   CRK10 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS15851P110951  fgenesh4_pg.C_LG_XI001289 6  AT4G31230   protein kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS43849P306942  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000117  9     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16135P112940  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000032  58  AT4G24026   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10810.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94041.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16180P113254  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000336  21  AT2G37610   unknown protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16226P113579  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000643  71  AT2G47480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62640.1); similar to hypothetical protein OsI_010903 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY89670.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16408P114853  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000854  39  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16415P114904  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000928  2  AT1G31280   AGO2 (ARGONAUTE 2); nucleic acid binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44032P308218  fgenesh4_pg.C_LG_XV000867  3     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44039P308267  fgenesh4_pg.C_LG_XV000920  12     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16710P116964  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000928  15  AT3G53820   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16727P117084  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001056  2  AT1G60720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G33710.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16826P117779  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000498  10  AT3G02150   TFPD 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44132P308923  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000201  12     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16868P118072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000290  8  AT5G11550   binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16896P118272  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000515  15  AT3G61010   glycosyl hydrolase family protein 85 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44152P309064  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000706  5     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS16926P118481  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000708  3  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34658P242605  fgenesh4_pg.C_scaffold_10185000001  37  AT1G19580   GAMMA CA1 (GAMMA CARBONIC ANHYDRASE 1); carbonate dehydratase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  66  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44186P309300  fgenesh4_pg.C_scaffold_1026000002  30     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  57  AT1G06760   histone H1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44198P309380  fgenesh4_pg.C_scaffold_1043000004  62     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34693P242850  fgenesh4_pg.C_scaffold_10686000001  36  AT5G64840   ATGCN5 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 5) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34755P243283  fgenesh4_pg.C_scaffold_11253000001  23     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34766P243361  fgenesh4_pg.C_scaffold_11404000001  1  AT4G23900   nucleoside diphosphate kinase 4 (NDK4) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44249P309742  fgenesh4_pg.C_scaffold_1144000001  16     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34786P243502  fgenesh4_pg.C_scaffold_11687000001  7  AT1G70940   PIN3 (PIN‐FORMED 3); auxin:hydrogen symporter/ transporter 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34807P243649  fgenesh4_pg.C_scaffold_11763000001  80  AT1G72010   TCP family transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34828P243794  fgenesh4_pg.C_scaffold_11849000001  30  AT3G44600   CYP71 (CYCLOPHILIN71); chromatin binding / histone binding / peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34884P244183  fgenesh4_pg.C_scaffold_12065000001  62  AT3G22200   POP2 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34896P244270  fgenesh4_pg.C_scaffold_12167000001  72  ATCG00480   chloroplast‐encoded gene for beta subunit of ATP synthase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34938P244564  fgenesh4_pg.C_scaffold_12414000001  15  AT4G03280   PETC 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34941P244587  fgenesh4_pg.C_scaffold_12472000001  33  AT2G43120   pirin 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34944P244604  fgenesh4_pg.C_scaffold_12495000001  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS34945P244611  fgenesh4_pg.C_scaffold_1250000003  23  AT4G15940   fumarylacetoacetate hydrolase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44370P310590  fgenesh4_pg.C_scaffold_129000018  16     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35008P245051  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000015  40  AT3G19840   FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS44381P310663  fgenesh4_pg.C_scaffold_1305000002  5     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35026P245181  fgenesh4_pg.C_scaffold_13071000001  16  AT3G48000   ALDH2B4 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35036P245246  fgenesh4_pg.C_scaffold_131000042  11  AT5G04890   RTM2 (RESTRICTED TEV MOVEMENT 2) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35157P246097  fgenesh4_pg.C_scaffold_13964000001  41  AT4G29020   glycine‐rich protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35201P246406  fgenesh4_pg.C_scaffold_14289000001  40  AT5G44680   methyladenine glycosylase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35214P246495  fgenesh4_pg.C_scaffold_14489000001  74  AT5G04130   DNA topoisomerase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35239P246669  fgenesh4_pg.C_scaffold_14634000001  56  AT1G76965   Encodes a Protease inhibitor/seed storage/LTP family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35275P246925  fgenesh4_pg.C_scaffold_14872000001  12  AT2G41260   M17 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35293P247050  fgenesh4_pg.C_scaffold_15037000001  4  AT1G60230   radical SAM domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35294P247058  fgenesh4_pg.C_scaffold_15051000002  38  AT3G16000   MFP1 (MAR BINDING FILAMENT‐LIKE PROTEIN 1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35304P247128  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000005  1  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35314P247197  fgenesh4_pg.C_scaffold_152000078  13  AT5G20260   exostosin family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35319P247232  fgenesh4_pg.C_scaffold_15256000001  27  AT5G43280   ATDCI1 (DELTA(3 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35336P247352  fgenesh4_pg.C_scaffold_15390000001  18  AT1G16610   SR45 (arginine/serine‐rich 45); RNA binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35387P247705  fgenesh4_pg.C_scaffold_15684000001  1  AT2G01760   ARR14 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 14); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35414P247897  fgenesh4_pg.C_scaffold_15857000001  1  AT5G48840   PANC (Arabidopsis homolog of bacterial panC); pantoate‐beta‐alanine ligase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35428P247994  fgenesh4_pg.C_scaffold_160000018  24  AT2G37000   TCP family transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35477P248335  fgenesh4_pg.C_scaffold_16314000001  1  AT1G27770   ACA1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35481P248367  fgenesh4_pg.C_scaffold_16383000001  5  AT5G33280   chloride channel‐like (CLC) protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35502P248509  fgenesh4_pg.C_scaffold_16446000001  2  AT2G35510   SRO1 (SIMILAR TO RCD ONE 1); NAD+ ADP‐ribosyltransferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35545P248815  fgenesh4_pg.C_scaffold_16711000001  32  AT1G49540   nucleotide binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35549P248842  fgenesh4_pg.C_scaffold_16769000001  4     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35566P248962  fgenesh4_pg.C_scaffold_16844000001  115  AT4G36910   LEJ2 (LOSS OF THE TIMING OF ET AND JA BIOSYNTHESIS 2) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  26  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35607P249248  fgenesh4_pg.C_scaffold_17167000001  20     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35619P249333  fgenesh4_pg.C_scaffold_17250000001  46  AT5G54650   Fh5 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35622P249350  fgenesh4_pg.C_scaffold_17272000001  17  AT1G02170   MCP1B 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35623P249355  fgenesh4_pg.C_scaffold_1729000001  1  AT3G16370   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35668P249676  fgenesh4_pg.C_scaffold_178000033  22  AT2G32780   ubiquitin‐specific protease 1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35672P249703  fgenesh4_pg.C_scaffold_17839000001  56  AT2G17510   EMB2763 (EMBRYO DEFECTIVE 2763); RNA binding / ribonuclease 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  57  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35788P250516  fgenesh4_pg.C_scaffold_18825000001  59  AT1G05205   similar to hypothetical protein OsJ_021517 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ38034.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD45491.1); similar to hypothetical protein OsI_023333 
[Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ02101.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35798P250581  fgenesh4_pg.C_scaffold_18930000001  16  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35820P250737  fgenesh4_pg.C_scaffold_19124000001  8  AT1G31670   copper amine oxidase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35823P250760  fgenesh4_pg.C_scaffold_19198000001  40  AT4G19200   proline‐rich family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35843P250901  fgenesh4_pg.C_scaffold_19291000001  4  AT1G62500   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35855P250985  fgenesh4_pg.C_scaffold_19342000001  46  AT4G00630   KEA2 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35868P251076  fgenesh4_pg.C_scaffold_19457000001  38  AT1G78970   LUP1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35894P251255  fgenesh4_pg.C_scaffold_19693000001  36  AT4G33240   similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14270.1); similar to phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G71010.1); similar to 
hypothetical protein OsJ_026421 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ42938.1); similar to 1‐phosphatidylinositol‐3‐phosphate 5‐kinase‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD08735.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65175.1); contains InterPro domain Zinc finger 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35901P251306  fgenesh4_pg.C_scaffold_19747000001  79  AT5G23880   CPSF100 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  28  AT5G25820   exostosin family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35939P251573  fgenesh4_pg.C_scaffold_20049000001  12  AT3G24495   MSH7 



XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35968P251776  fgenesh4_pg.C_scaffold_20235000001  41  AT5G54810   TRP2 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS35991P251935  fgenesh4_pg.C_scaffold_20467000001  18     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36003P252016  fgenesh4_pg.C_scaffold_20523000001  101  AT2G23260   UGT84B1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 84B1); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ indole‐3‐acetate beta‐glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36042P252294  fgenesh4_pg.C_scaffold_20971000001  58  AT4G34520   FAE1 (FATTY ACID ELONGATION1); acyltransferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36075P252524  fgenesh4_pg.C_scaffold_21276000001  2  AT1G23330   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10740.1); similar to Os05g0408300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055523.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42648.1); 
contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36078P252544  fgenesh4_pg.C_scaffold_21313000001  23     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36081P252566  fgenesh4_pg.C_scaffold_21355000001  72  AT3G10350   anion‐transporting ATPase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36083P252577  fgenesh4_pg.C_scaffold_21385000001  27  AT1G55550   microtubule motor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36095P252662  fgenesh4_pg.C_scaffold_21470000001  11  AT3G03490   PEX19‐1 (PEROXIN 19‐1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36110P252765  fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018  1  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36114P252792  fgenesh4_pg.C_scaffold_21628000001  43  AT5G24060   similar to binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G49140.1); similar to hypothetical protein OsJ_032866 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ18657.1); contains domain PENTATRICOPEPTIDE REPEAT‐CONTAINING PROTEIN 
(PTHR10483); contains domain SELENIUM‐BINDING PROTEIN (PTHR10483:SF4) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  38  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36136P252950  fgenesh4_pg.C_scaffold_218000003  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36159P253113  fgenesh4_pg.C_scaffold_21928000001  27  AT1G09970   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36161P253123  fgenesh4_pg.C_scaffold_2195000001  42  AT1G75660   XRN3 (5'‐3' exoribonuclease 3); 5'‐3' exoribonuclease 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36164P253148  fgenesh4_pg.C_scaffold_21988000001  25  AT2G33420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25800.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20010.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04470.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71451.1); similar to hypothetical protein LOC_Os03g04560 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABF93881.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63332.1); contains InterPro domain Munc13 homology 2 (InterPro:IPR014772); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF810 (InterPro:IPR008528); contains InterPro domain Munc13 homology 1 (InterPro:IPR014770) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36178P253243  fgenesh4_pg.C_scaffold_22050000001  66  AT3G05160   sugar transporter 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36233P253631  fgenesh4_pg.C_scaffold_2357000002  37  AT2G24310   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G47170.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  70  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36248P253735  fgenesh4_pg.C_scaffold_2432000002  1  AT4G34131   UGT73B3 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 73B3); UDP‐glycosyltransferase/ abscisic acid glucosyltransferase/ transferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36282P253969  fgenesh4_pg.C_scaffold_2544000001  29  AT2G39800   P5CS1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36295P254065  fgenesh4_pg.C_scaffold_2591000001  28  AT4G25450   ATNAP8 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 8) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36307P254147  fgenesh4_pg.C_scaffold_2622000001  42     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36319P254231  fgenesh4_pg.C_scaffold_2661000002  14  AT3G63460   WD‐40 repeat family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36330P254310  fgenesh4_pg.C_scaffold_2695000001  11  AT3G06360   AGP27 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36349P254442  fgenesh4_pg.C_scaffold_2775000001  17  AT3G01410   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36383P254679  fgenesh4_pg.C_scaffold_2801000001  21  AT2G16250   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36420P254935  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000001  28  AT1G52950   replication protein‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36478P255340  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000362  53  AT4G25190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G30710.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ50142.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF566 
(InterPro:IPR007573) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36513P255591  fgenesh4_pg.C_scaffold_3050000002  86  AT2G38740   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  50  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45217P316516  fgenesh4_pg.C_scaffold_311000005  3  AT4G19610   RNA binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36539P255772  fgenesh4_pg.C_scaffold_3148000001  90  AT1G67870   glycine‐rich protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36546P255821  fgenesh4_pg.C_scaffold_3169000001  9  AT1G22150   SULTR1;3 (sulfate transporter); sulfate transmembrane transporter 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36555P255881  fgenesh4_pg.C_scaffold_319000001  1     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36560P255920  fgenesh4_pg.C_scaffold_3202000002  20  AT1G78150   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G35780.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92695.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36574P256017  fgenesh4_pg.C_scaffold_3288000001  92  AT5G43890   SUPER1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36583P256079  fgenesh4_pg.C_scaffold_3310000001  6  AT5G26860   LON_ARA_ARA (Lon protease homolog gene); ATP binding / ATP‐dependent peptidase/ serine‐type peptidase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36588P256115  fgenesh4_pg.C_scaffold_3324000001  53  AT2G41680   thioredoxin reductase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36591P256133  fgenesh4_pg.C_scaffold_3345000001  15  AT1G23465   signal peptidase‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36608P256256  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000006  10  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36609P256261  fgenesh4_pg.C_scaffold_3382000001  65  AT1G73720   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36853P257969  fgenesh4_pg.C_scaffold_4335000001  3  AT5G35930   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36952P258664  fgenesh4_pg.C_scaffold_5047000001  3  AT1G30650   AR411 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36987P258909  fgenesh4_pg.C_scaffold_5354000001  36  AT1G28640   GDSL‐motif lipase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  14  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37050P259348  fgenesh4_pg.C_scaffold_5773000002  14  AT3G16170   acyl‐activating enzyme 13 (AAE13) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37052P259361  fgenesh4_pg.C_scaffold_5790000002  71  AT2G47130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37097P259675  fgenesh4_pg.C_scaffold_622000002  8  AT2G48030   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37155P260083  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000212  68     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37186P260299  fgenesh4_pg.C_scaffold_6577000001  9  AT2G44840   EREBP 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37204P260422  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000122  3  AT3G14270   phosphatidylinositol‐4‐phosphate 5‐kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37227P260587  fgenesh4_pg.C_scaffold_6682000001  81  AT2G28380   DRB2 (DSRNA‐BINDING PROTEIN 2); double‐stranded RNA binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  67  AT5G48600   SMC4 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37275P260922  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000132  90  AT3G05040   HST 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37315P261203  fgenesh4_pg.C_scaffold_7057000001  28  AT5G53460   GLT1 (NADH‐dependent glutamate synthase 1 gene) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37369P261580  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000042  32  AT1G18700   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45825P320771  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000029  37     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37570P262988  fgenesh4_pg.C_scaffold_9318000001  12  AT3G58350   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37588P263112  fgenesh4_pg.C_scaffold_9577000001  39  AT3G07330   ATCSLC6 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37595P263161  fgenesh4_pg.C_scaffold_9690000001  5  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45884P321188  fgenesh4_pg.C_scaffold_9702000001  6     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17071P119491  fgenesh4_pm.C_LG_I000593 6  AT2G35930   U‐box domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17144P120002  fgenesh4_pm.C_LG_II000072 12  AT3G07860   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25340.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61986.1); contains domain G3DSA:3.10.20.90 (G3DSA:3.10.20.90); contains domain SSF54236 (SSF54236) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17201P120403  fgenesh4_pm.C_LG_II000668 5  AT3G60690   auxin‐responsive family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17241P120683  fgenesh4_pm.C_LG_II001143 59  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17327P121289  fgenesh4_pm.C_LG_IV000199  66  AT2G20740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23953.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17353P121469  fgenesh4_pm.C_LG_IV000478  22  AT4G39110   protein kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17400P121800  fgenesh4_pm.C_LG_IX000373  1  AT1G70210   CYCD1;1 (CYCLIN D1;1); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17607P123244  fgenesh4_pm.C_LG_VII000464  3  AT4G38970   fructose‐bisphosphate aldolase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17701P123906  fgenesh4_pm.C_LG_X000042 20  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45972P321804  fgenesh4_pm.C_LG_XII000415  2  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS17926P125476  fgenesh4_pm.C_LG_XIV000597  5  AT1G48910   YUC10; monooxygenase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS45980P321856  fgenesh4_pm.C_LG_XV000431  4  AT5G62180   ATCXE20 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 20); carboxylesterase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37711P263976  fgenesh4_pm.C_scaffold_184000008  1  AT1G17810   BETA‐TIP (BETA‐TONOPLAST INTRINSIC PROTEIN); water channel 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46001P322002  fgenesh4_pm.C_scaffold_28000121  2  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18247P127727  grail3.0002012102  1  AT1G77620   nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53200P372391  grail3.0002015201  11     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18250P127745  grail3.0002016001  19  AT1G77400   similar to hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21695.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18257P127795  grail3.0002024501  74  AT1G15120   ubiquinol‐cytochrome C reductase complex 7.8 kDa protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18262P127834  grail3.0002031401  1  AT1G71740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G18560.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60388.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18285P127994  grail3.0002054701  2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18312P128183  grail3.0002076401  12  AT1G47670   amino acid transporter family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18377P128638  grail3.0003037601  7  AT4G36920   FL1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18404P128824  grail3.0003058501  13  AT1G18400   BEE1 (BR ENHANCED EXPRESSION 1); transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18443P129099  grail3.0003089301  2  AT4G14600   Identical to Bet1‐like protein At4g14600 [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q8VXX9;GB:O23316); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61644.1); contains InterPro 
domain Target SNARE coiled‐coil region (InterPro:IPR000727) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18469P129282  grail3.0004011501  2  AT5G06860   PGIP1 (POLYGALACTURONASE INHIBITING PROTEIN 1); protein binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18498P129486  grail3.0005000301  36  AT2G47140   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18613P130290  grail3.0006038101  70  AT1G68800   TCP12 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18662P130628  grail3.0007005101  4  AT5G11810   similar to Os02g0135600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001045818.1); similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ79019.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS52911P370364  grail3.0009006901  31     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS18884P132185  grail3.0010036501  61  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19013P133088  grail3.0013006001  1  AT5G02600   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 



XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19029P133197  grail3.0013021201  2  AT2G25970   KH domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19162P134133  grail3.0016000101  61  AT3G05936   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17316.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19166P134157  grail3.0016004301  3  AT5G06420   zinc finger (CCCH‐type/C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19249P134740  grail3.0018002102  12  AT4G17720   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19285P134990  grail3.0018030801  4  AT4G23330   eukaryotic translation initiation factor‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19288P135015  grail3.0018034701  12  AT5G52830   WRKY27 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19394P135754  grail3.0020031301  1  AT1G63270   ATNAP10 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 10) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19402P135811  grail3.0021000101  5  AT1G66070   translation initiation factor‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19540P136776  grail3.0023023701  8  AT5G59030   COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane transporter 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19612P137280  grail3.0025004501  3  AT2G37740   zinc finger (C2H2 type) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19633P137426  grail3.0026003001  7  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19677P137738  grail3.0027008301  39  AT2G42240   similar to RNA‐binding protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37815P264699  grail3.0028013701  16  AT5G03120   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68657.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19815P138702  grail3.0033016301  3  AT2G26500   cytochrome b6f complex subunit (petM) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  59  AT2G45190   YAB1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19882P139172  grail3.0035020501  2  AT5G41390   similar to proline‐rich family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63830.1); similar to proline‐rich family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63830.2); similar to Os03g0123600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001048806.1); 
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94210.1); similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96289.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461); contains InterPro domain XYPPX repeat (InterPro:IPR006031) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS19993P139950  grail3.0039003401  8  AT1G01780   LIM domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS51664P361641  grail3.0048000101  5     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS53749P376233  grail3.0051015201  1     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20265P141854  grail3.0053008501  1  AT3G52110   similar to hypothetical protein OsI_009975 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88742.1); similar to Os03g0174200 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001049125.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20387P142703  grail3.0061013201  1  AT2G47410   nucleotide binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS37951P265652  grail3.0064002001  3  AT3G21865   PEX22 (PEROXIN 22); protein binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46140P322976  grail3.0082000601  24  AT5G08050   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62462.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95457.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1118 (InterPro:IPR009500); contains InterPro domain 
Uncharacterised conserved protein UCP022207 (InterPro:IPR016801) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20618P144321  grail3.0085007701  22  AT1G64790   binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20687P144807  grail3.0093008801  8  AT1G61110   ANAC025 (Arabidopsis NAC domain containing protein 25); transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20890P146226  grail3.0139003401  1  AT5G15540   EMB2773 (EMBRYO DEFECTIVE 2773); binding / protein binding / zinc ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38164P267148  grail3.0140005901  23  AT1G30570   protein kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46177P323233  grail3.0143000101  1     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS20895P146264  grail3.0143000301  3  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38302P268108  grail3.0216000501  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50511P353569  grail3.0218000401  5     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38352P268458  grail3.0331000101  3  AT4G19050   mob1/phocein family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50553P353864  grail3.0331000401  3     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38356P268490  grail3.0345000101  2  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38427P268988  grail3.0797000201  13  AT5G25950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25960.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70607.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF239 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38438P269060  grail3.0861000301  56  AT2G23150   NRAMP3 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38447P269129  grail3.0907000501  62  AT4G32920   glycine‐rich protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54244P379701  grail3.1147000201  2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS50676P354719  grail3.11800000101  16     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55324P387260  grail3.12238000101  7     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54298P380075  grail3.1274000101  2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38514P269597  grail3.1330000103  7  AT3G22640   cupin family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38516P269606  grail3.1345000101  111  AT4G29120   6‐phosphogluconate dehydrogenase NAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38572P270002  grail3.16262000201  68  AT4G34570   THY‐2 (THYMIDYLATE SYNTHASE 2) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  20  AT5G13630   CHLH 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38583P270077  grail3.16884000101  32  AT5G11350   endonuclease/exonuclease/phosphatase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38628P270391  grail3.20091000101  28  AT2G44270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62002.1); contains InterPro domain PP‐loop (InterPro:IPR011063); contains InterPro domain Protein of unknown 
function UPF0021 (InterPro:IPR000541); contains InterPro domain Rossmann‐like alpha/beta/alpha sandwich fold (InterPro:IPR014729); contains InterPro domain PP‐loop ATPase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38634P270434  grail3.2061000501  66  AT4G02320   pectinesterase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38645P270511  grail3.2112000101  4  AT3G23790   AMP‐binding protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54607P382241  grail3.21899000201  27     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38677P270738  grail3.2633000201  5  AT4G32590   ferredoxin‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38683P270780  grail3.2678000201  8  AT1G67230   LINC1 (LITTLE NUCLEI1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38687P270809  grail3.2746000101  24  AT2G03770   sulfotransferase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  72  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38689P270823  grail3.2746000301  58  AT5G49580   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS54742P383185  grail3.2831000201  22     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38719P271033  grail3.3125000101  72  AT1G18270   ketose‐bisphosphate aldolase class‐II family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38720P271039  grail3.3126000101  48  AT2G41700   similar to ATATH11 (ABC2 homolog 11) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38724P271068  grail3.3170000101  91  AT5G61140   DEAD box RNA helicase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38733P271129  grail3.3249000201  28  AT3G23640   HGL1 (HETEROGLYCAN GLUCOSIDASE 1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38735P271143  grail3.3265000101  3  AT5G60280   lectin protein kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38736P271151  grail3.3269000101  60  AT1G65410   ATNAP11 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38746P271222  grail3.3327000301  22     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38750P271249  grail3.3410000201  10  AT1G78490   CYP708A3 (cytochrome P450 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  51  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS55440P388070  grail3.7572000101  2     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38841P271887  grail3.8153000101  13  AT3G27890   NQR (NADPH:QUINONE OXIDOREDUCTASE); FMN reductase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38850P271948  grail3.8602000101  38  AT2G19870   tRNA/rRNA methyltransferase (SpoU) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38932P272524  gw1.10981.1.142  AT5G09830   BolA‐like family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS38957P272697  gw1.11546.3.16  AT3G09870   auxin‐responsive family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39062P273430  gw1.121.61.1  19  AT5G57390   AIL5 (AINTEGUMENTA‐LIKE 5); DNA binding / transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  49  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46500P325499  gw1.12849.2.15     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39234P274634  gw1.12936.1.129  AT5G47040   Lon protease homolog 1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46508P325550  gw1.1296.5.1  1  ATCG00710   Encodes a 8 kD phosphoprotein that is a component of the photosystem II oxygen evolving core. Its exact molecular function has not been determined but it may play a role in mediating electron transfer between the secondary quinone acceptors 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39251P274756  gw1.130.31.1  3  AT3G18990   VRN1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39313P275189  gw1.13210.1.13  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39461P276226  gw1.142.211.111  AT1G73280   SCPL3 (serine carboxypeptidase‐like 3); serine carboxypeptidase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39511P276575  gw1.14504.3.121  AT2G43360   BIO2 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46684P326784  gw1.148.8.1  36     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39584P277088  gw1.14974.4.180  AT1G79750   ATNADP‐ME4 (NADP‐MALIC ENZYME 4); malate dehydrogenase (oxaloacetate‐decarboxylating) (NADP+)/ malic enzyme/ oxidoreductase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39590P277125  gw1.150.181.16  AT4G37360   CYP81D2 (cytochrome P450 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39591P277136  gw1.150.197.154  AT4G37370   CYP81D8 (cytochrome P450 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39628P277396  gw1.15358.1.157  AT1G67120   midasin‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39652P277562  gw1.15570.4.149  AT1G53500   MUM4 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS46757P327297  gw1.1588.8.1  38     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39699P277889  gw1.15947.1.13  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39755P278285  gw1.16535.1.117  AT5G47720   acetyl‐CoA C‐acyltransferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39763P278335  gw1.166.186.13  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39770P278384  gw1.166.8.1  3  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39855P278982  gw1.1732.4.1  2  AT5G57020   NMT1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39856P278991  gw1.17338.5.14  AT5G36880   acetyl‐CoA synthetase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39931P279516  gw1.18418.2.189  AT5G61410   RPE 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39937P279558  gw1.18498.2.136  AT4G33760   tRNA synthetase class II (D 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS39943P279595  gw1.18512.1.18  AT2G02540   ZFHD4 



XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40031P280215  gw1.19905.1.180  AT1G24290   AAA‐type ATPase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40037P280259  gw1.19998.4.161  AT1G31160   zinc‐binding protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40118P280826  gw1.20880.5.14  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40167P281168  gw1.216.11.1  7  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40168P281173  gw1.216.28.1  11  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40185P281289  gw1.218.28.1  1  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40219P281529  gw1.225.7.1  4  AT4G28890   protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40224P281568  gw1.2282.2.1  32  AT5G03555   permease 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40271P281893  gw1.250.14.1  2  AT1G61310   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40278P281940  gw1.252.38.1  6  AT4G22030   F‐box family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40323P282258  gw1.271.11.1  9  AT4G26090   RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40469P283280  gw1.29.190.1  3  AT1G32380   ribose‐phosphate pyrophosphokinase 2 / phosphoribosyl diphosphate synthetase 2 (PRS2) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40534P283736  gw1.2958.7.1  3  AT2G38290   ATAMT2 (AMMONIUM TRANSPORTER 2); ammonium transmembrane transporter 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40545P283812  gw1.3010.3.1  2  AT5G66280   GMD1 (GDP‐D‐MANNOSE 4 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40573P284006  gw1.3231.1.1  43  AT3G14790   RHM3 (RHAMNOSE BIOSYNTHESIS 3); catalytic 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40591P284134  gw1.3358.2.1  24  AT1G17860   trypsin and protease inhibitor family protein / Kunitz family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40663P284636  gw1.374.10.1  2  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47441P332081  gw1.402.1.1  5     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS40911P286375  gw1.4238.2.1  10  AT1G73050   (R)‐mandelonitrile lyase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47551P332851  gw1.464.1.1  11     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47575P333023  gw1.494.4.1  18  AT3G16520   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41176P288227  gw1.6306.1.1  3  AT5G66610   zinc ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41453P290170  gw1.7437.1.1  12  AT4G14450   Identical to Uncharacterized protein At4g14450 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41464P290243  gw1.7542.1.1  5  AT4G35830   aconitate hydratase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41543P290801  gw1.8421.1.1  47  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41616P291308  gw1.8701.6.1  37  AT3G13120   30S ribosomal protein S10 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS41659P291612  gw1.928.5.1  6  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS47951P335646  gw1.942.4.1  8  AT3G09270   ATGSTU8 (Arabidopsis thaliana Glutathione S‐transferase (class tau) 8); glutathione transferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21001P147004  gw1.I.1470.1  32  AT5G43210   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21013P147090  gw1.I.153.1  1  AT1G71450   AP2 domain‐containing transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21125P147872  gw1.I.2790.1  3  AT5G40660   ATP12 protein‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21206P148436  gw1.I.348.1  3  ATCG00720   Encodes the cytochrome b(6) subunit of the cytochrome b6f complex. 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21217P148515  gw1.I.3546.1  17  AT5G09430   hydrolase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48071P336487  gw1.I.3772.1  16     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21374P149617  gw1.I.5177.1  3  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21377P149634  gw1.I.5190.1  1  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21379P149651  gw1.I.5201.1  9  AT1G61300   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21381P149667  gw1.I.5216.1  4  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21420P149939  gw1.I.5616.1  5  AT2G46870   NGA1 (NGATHA1); transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48152P337057  gw1.I.5826.1  6  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21526P150676  gw1.I.6789.1  20  AT1G79700   ovule development protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21605P151235  gw1.I.7668.1  20  AT5G43250   transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS21705P151932  gw1.I.8520.1  6  AT4G24000   ATCSLG2 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22345P156413  gw1.II.823.1  99  AT4G00980   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48339P338361  gw1.II.956.1  3  AT1G56070   LOS1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22451P157153  gw1.III.1454.1 13  AT5G44635   minichromosome maintenance family protein / MCM family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22523P157656  gw1.III.2082.1 3  AT4G10925   F‐box family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48389P338711  gw1.III.2484.1 3     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22617P158316  gw1.III.2715.1 14  AT5G52860   ABC transporter family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22713P158987  gw1.III.940.1  4  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22732P159122  gw1.IV.1054.1 12  AT2G21090   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22790P159528  gw1.IV.1748.1 2  AT4G04870   CLS (CARDIOLIPIN SYNTHASE); cardiolipin synthase/ phosphatidyltransferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48450P339143  gw1.IV.1924.1 1     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22931P160515  gw1.IV.3363.1 87  AT2G04100   MATE efflux family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22932P160521  gw1.IV.3377.1 16  AT5G38110   SGA01 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22943P160598  gw1.IV.3487.1 5  AT4G36810   GGPS1 (GERANYLGERANYL PYROPHOSPHATE SYNTHASE 1); farnesyltranstransferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS22959P160707  gw1.IV.3690.1 28  AT5G40990   GLIP1 (GDSL LIPASE1); carboxylesterase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23029P161203  gw1.IV.4500.1 2  ATCG00790   chloroplast gene encoding a ribosomal protein L16 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23044P161305  gw1.IV.554.1  1  AT2G18360   hydrolase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48560P339908  gw1.IX.1845.1 103  AT3G18810   protein kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23188P162313  gw1.IX.2158.1 11  AT4G34412   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47805.1); contains InterPro domain Kinase binding protein CGI‐121 (InterPro:IPR013926) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23190P162325  gw1.IX.2175.1 2  AT2G15620   ATHNIR 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23191P162332  gw1.IX.218.1  28  AT4G35270   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23404P163828  gw1.IX.4378.1 2  AT4G23490   fringe‐related protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23434P164033  gw1.IX.4681.1 4  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48637P340449  gw1.V.1125.1  2  AT2G30630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06750.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76299.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22658.1); contains domain no description (G3DSA:3.40.50.300); 
contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23556P164888  gw1.V.1425.1  8  AT1G19640   JMT (JASMONIC ACID CARBOXYL METHYLTRANSFERASE); jasmonate O‐methyltransferase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23578P165046  gw1.V.1639.1  49  AT1G19900   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23855P166984  gw1.V.4384.1  6  AT2G22560   kinase interacting protein‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23886P167202  gw1.V.4691.1  44  AT4G33590   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33600.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80154.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS23941P167585  gw1.V.5368.1  29  AT1G44130   nucellin protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48795P341553  gw1.V.591.1  6  AT5G48100   TT10 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24224P169563  gw1.VI.26.1  11  AT5G25530   DNAJ heat shock protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24238P169660  gw1.VI.2741.1 17  AT1G15550   GA4 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24278P169943  gw1.VI.45.1  2  AT4G35670   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24355P170480  gw1.VI.893.1  73  AT1G10385   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40996.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN69091.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO23193.1); contains domain gb def: F14N23.28 (PTHR21426:SF4); contains domain FAMILY NOT NAMED (PTHR21426) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24595P172163  gw1.VII.3202.1  1  AT4G12680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41123.1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24682P172773  gw1.VII.465.1  14  AT1G05680   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24698P172886  gw1.VII.674.1  17  AT1G06720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G42440.1); similar to hypothetical protein OsJ_010296 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ26813.1); similar to hypothetical protein OsI_011117 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY89884.1); similar to hypothetical protein CHLREDRAFT_113591 [Chlamydomonas reinhardtii] (GB:XP_001698464.1); contains InterPro domain AARP2CN; (InterPro:IPR012948); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF663 (InterPro:IPR007034) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24701P172903  gw1.VII.684.1  4  AT3G59580   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24848P173936  gw1.VIII.1926.1  14  AT2G30070   ATKUP1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24865P174055  gw1.VIII.200.1 32  AT1G04420   aldo/keto reductase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS48996P342965  gw1.VIII.2752.1  2  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24976P174832  gw1.VIII.2882.1  45  AT4G37260   AtMYB73 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS24984P174882  gw1.VIII.2922.1  1  AT1G66150   TMK1 (TRANSMEMBRANE KINASE 1) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25226P176579  gw1.X.210.1  110  AT1G68510   LBD42 (LOB DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 42) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25431P178015  gw1.X.4269.1  5  AT5G18910   protein kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25565P178955  gw1.X.5732.1  18  AT1G04210   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25852P180958  gw1.XI.2993.1 1  ATCG00540   Encodes cytochrome f apoprotein; involved in photosynthetic electron transport chain; encoded by the chloroplast genome and is transcriptionally repressed by a nuclear gene HCF2. 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 24  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26094P182656  gw1.XII.1656.1  14  AT5G54370   late embryogenesis abundant protein‐related / LEA protein‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26253P183771  gw1.XIII.1083.1  112  AT3G05200   ATL6 (Arabidopsis T?xicos en Levadura 6); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49394P345747  gw1.XIII.1506.1  29     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26400P184800  gw1.XIII.2501.1  1  ATCG01100   NADH dehydrogenase ND1 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26441P185087  gw1.XIII.2866.1  1  AT5G54770   THI1 



XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26445P185110  gw1.XIII.2908.1  2  AT1G12220   RPS5 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 5) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26448P185134  gw1.XIII.2928.1  4  AT5G54840   GTP‐binding family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26599P186188  gw1.XIV.1327.1  20  AT2G46020   CHR2 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26847P187927  gw1.XIV.3899.1  7  AT5G03795   oxidoreductase 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26882P188171  gw1.XIV.438.1 4  AT3G20000   TOM40 (translocase of the outer mitochondrial membrane 40); voltage‐gated anion channel 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26888P188212  gw1.XIV.555.1 42  AT1G10720   BSD domain‐containing protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS26962P188732  gw1.XIX.1597.1  1  AT5G47540   Mo25 family protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27052P189362  gw1.XIX.2375.1  4  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27113P189790  gw1.XIX.493.1 32  AT5G22600   similar to F‐box family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22610.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74740.1); contains InterPro domain Leucine‐rich repeat 2 (InterPro:IPR013101); contains InterPro domain FBD (InterPro:IPR013596); 
contains InterPro domain FBD‐like (InterPro:IPR006566) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27153P190071  gw1.XIX.914.1 21  AT3G02940   MYB107 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27294P191057  gw1.XV.2370.1  13  AT5G14040   mitochondrial phosphate transporter 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27563P192938  gw1.XVI.2137.1  1  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49850P348938  gw1.XVI.2915.1  17     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49994P349947  gw1.XVIII.105.1  45  AT1G18560   hAT dimerisation domain‐containing protein / BED zinc finger domain‐containing protein / transposase‐related 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS49999P349986  gw1.XVIII.1184.1  16     
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS27933P195529  gw1.XVIII.1362.1  49  AT5G25610   RD22 (RESPONSIVE TO DESSICATION 22) 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28116P196811  gw1.XVIII.3250.1  1  AT4G30950   SFD4 
XY  XY258  258  1  20  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐ scaffold_305 ‐ E_POPLARS28184P197286  gw1.XVIII.650.1  16  AT5G56450   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS07353P051468  eugene3.00060820  42  ATCG00190   Chloroplast DNA‐dependent RNA polymerase B subunit. The transcription of this gene is regulated by a nuclear encoded RNA polymerase. This gene has been transferred to mitochondrial genome during crucifer evolution. 
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS50992P356933  eugene3.01770005  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS42763P299335  eugene3.02780005  47     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS42788P299516  eugene3.03400004  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS55038P385253  eugene3.05170002  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS42997P300977  eugene3.39580001  47     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS54962P384724  eugene3.43660002  47     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS55101P385698  eugene3.63340001  47     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS53298P373079  fgenesh1_pg.C_LG_IV001300 48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS52760P369310  fgenesh1_pg.C_LG_X000195  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS52584P368075  fgenesh1_pg.C_LG_XI000591 46     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS52307P366136  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000958  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS50958P356699  fgenesh1_pg.C_scaffold_180000030  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS54567P381961  fgenesh1_pg.C_scaffold_213000005  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS54797P383568  fgenesh1_pg.C_scaffold_322000005  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS55162P386121  fgenesh1_pg.C_scaffold_724000004  47     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS54150P379040  fgenesh1_pm.C_scaffold_239000002  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS43412P303881  fgenesh4_pg.C_LG_IV000688 48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS43517P304617  fgenesh4_pg.C_LG_V000826 48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS43682P305769  fgenesh4_pg.C_LG_X000524  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS43829P306797  fgenesh4_pg.C_LG_XII000594  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS43923P307457  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001471  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS44172P309198  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001224  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS44262P309833  fgenesh4_pg.C_scaffold_11639000001  4     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS44284P309986  fgenesh4_pg.C_scaffold_11870000001  47     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS44606P312242  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  4     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS44877P314139  fgenesh4_pg.C_scaffold_19971000001  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS45008P315054  fgenesh4_pg.C_scaffold_21914000001  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS45049P315343  fgenesh4_pg.C_scaffold_229000004  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS45333P317325  fgenesh4_pg.C_scaffold_3999000001  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS45393P317750  fgenesh4_pg.C_scaffold_4355000001  46     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS45561P318924  fgenesh4_pg.C_scaffold_606000001  42     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS45633P319430  fgenesh4_pg.C_scaffold_6730000001  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS45742P320188  fgenesh4_pg.C_scaffold_7737000001  46     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS45753P320271  fgenesh4_pg.C_scaffold_7923000001  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS45776P320430  fgenesh4_pg.C_scaffold_8192000001  47     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS45858P321005  fgenesh4_pg.C_scaffold_9294000001  35     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS46100P322698  grail3.0042013801  47     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS51040P357269  grail3.0167000601  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS50972P356794  grail3.0179000101  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS46196P323371  grail3.0213000201  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS54898P384275  grail3.0393000201  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS55131P385910  grail3.0670000201  43     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS55280P386953  grail3.0953000101  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  46     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS47362P331533  gw1.3608.2.1  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS47786P334495  gw1.759.5.1  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS48144P336999  gw1.I.5568.1  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS49329P345294  gw1.XII.1128.1  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS49384P345676  gw1.XII.989.1  48     
XY  XY623  623  5  3  11.9231  P2840 ‐ G2497 LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  E_POPLARS49763P348330  gw1.XV.436.1  48     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS28731P201111  estExt_fgenesh4_pg.C_1350043  2  AT1G29470   dehydration‐responsive protein‐related 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS28607P200247  estExt_Genewise1_v1.C_860099  2  AT3G11730   ATFP8 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS00468P003270  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV2828  2  AT5G45920   carboxylesterase 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS01147P008024  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5681  5  AT5G43810   ZLL 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS05103P035715  eugene3.00010275  7  AT2G47110   UBQ6 (ubiquitin 6); protein binding 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS06649P046539  eugene3.00040968  1     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS09573P067006  eugene3.00120051  11  AT1G14670   endomembrane protein 70 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS09609P067258  eugene3.00120143  1  AT1G51730   RWD domain‐containing protein 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS09843P068900  eugene3.00120913  5  AT4G24910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49019.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF579 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS10283P071981  eugene3.00130922  2  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS30038P210260  eugene3.00700253  2  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS31054P217373  eugene3.01840020  4  AT4G02230   60S ribosomal protein L19 (RPL19C) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS54655P382572  eugene3.02350007  2     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS31335P219344  eugene3.02560016  2  AT5G44510   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS55217P386512  eugene3.08100003  4     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS33009P231060  eugene3.18590001  7  AT1G69545   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS33009P231060  eugene3.18590001  7  AT1G69545   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS34169P239183  eugene3.46830001  3  AT4G29250   transferase family protein 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS53768P376366  fgenesh1_pg.C_LG_I003090  2     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS12757P089298  fgenesh4_pg.C_LG_I003040  5  AT5G03060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.2) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS13319P093229  fgenesh4_pg.C_LG_III000242 1  AT1G68940   armadillo/beta‐catenin repeat protein‐related / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS43454P304173  fgenesh4_pg.C_LG_IV001215 8     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS43679P305749  fgenesh4_pg.C_LG_X000333  8     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS34680P242758  fgenesh4_pg.C_scaffold_10475000001  8     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS44220P309534  fgenesh4_pg.C_scaffold_10858000001  10     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS35946P251620  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000016  21  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS37102P259712  fgenesh4_pg.C_scaffold_630000003  3  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS37305P261133  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000260  3  AT5G44510   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 



XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS17182P120273  fgenesh4_pm.C_LG_II000438 1  AT1G36050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22200.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61738.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1692 (InterPro:IPR012936) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS53703P375914  grail3.0003088701  2     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS18532P129719  grail3.0005024601  10  AT5G20090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G14695.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G22310.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75662.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function UPF0041 (InterPro:IPR005336) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS18556P129890  grail3.0005044201  6  AT2G32210   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G32190.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92801.1); contains domain PD188784 (PD188784) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS18952P132662  grail3.0011014701  6  AT5G65020   ANNAT2 (ANNEXIN ARABIDOPSIS 2); calcium ion binding / calcium‐dependent phospholipid binding 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS19406P135838  grail3.0021001001  1  AT1G66200   ATGSR2 (Arabidopsis thaliana glutamine synthase clone R2); glutamate‐ammonia ligase 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS20099P140688  grail3.0046015901  6  AT3G17950   Identical to Uncharacterized protein At3g17950 (Y‐3) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q6DR24;GB:Q6E249;GB:Q6E250); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68228.1) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS20330P142306  grail3.0058003801  2  AT5G16960   NADP‐dependent oxidoreductase 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS38408P268851  grail3.0676000201  1  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS46237P323655  grail3.1025000101  9     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS55199P386381  grail3.7824000101  7     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS46470P325286  gw1.1248.11.124     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS39313P275189  gw1.13210.1.16  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS46768P327370  gw1.159.32.1  5  ATCG00905   RPS12C 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS39862P279028  gw1.1748.3.1  8  AT5G44800   MI‐2‐LIKE 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40050P280347  gw1.201.73.1  17  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40108P280753  gw1.20794.1.11  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40118P280826  gw1.20880.5.119  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS47080P329555  gw1.21597.3.112     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40288P282010  gw1.256.42.1  3  AT4G19510   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40290P282026  gw1.256.54.1  4  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40292P282041  gw1.256.57.1  1  AT1G69545   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS47305P331131  gw1.308.4.1  1  AT4G16990   disease resistance protein (TIR‐NBS class) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40628P284392  gw1.344.7.1  4  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40663P284636  gw1.374.10.1  3  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS47417P331918  gw1.3941.5.1  5     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS41418P289920  gw1.70.715.1  3  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS47746P334209  gw1.70.736.1  2  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS41425P289970  gw1.700.4.1  3  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS21199P148392  gw1.I.342.1  2  AT3G07510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G01580.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81121.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16627.1) 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS21206P148436  gw1.I.348.1  5  ATCG00720   Encodes the cytochrome b(6) subunit of the cytochrome b6f complex. 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS21748P152234  gw1.I.8935.1  19  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS21863P153039  gw1.II.1007.1  17  ATCG00580   PSII cytochrome b559. There have been many speculations about the function of Cyt b559 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS22177P155237  gw1.II.3355.1  17  AT2G04520   eukaryotic translation initiation factor 1A 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS48339P338361  gw1.II.956.1  16  AT1G56070   LOS1 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS22587P158108  gw1.III.2414.1 2  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS22888P160213  gw1.IV.2880.1 9  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS48511P339566  gw1.IV.4100.1 21  ATCG01310   encodes a chloroplast ribosomal protein L2 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS23025P161173  gw1.IV.4481.1 12  ATCG00350   Encodes psaA protein comprising the reaction center for photosystem I along with psaB protein; hydrophobic protein encoded by the chloroplast genome. 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS23434P164033  gw1.IX.4681.1 11  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS48613P340283  gw1.IX.4853.1 5     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS23708P165956  gw1.V.2832.1  22  ATCG00120   Encodes the ATPase alpha subunit 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS48691P340827  gw1.V.415.1  19     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS23903P167315  gw1.V.4930.1  16  ATMG01190   ATPase subunit 1 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS24127P168886  gw1.VI.1864.1 8  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS48879P342141  gw1.VII.2122.1  18  ATCG00280   chloroplast gene encoding a CP43 subunit of  the photosystem II reaction center. promoter contains a blue‐light responsive element. 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS26169P183181  gw1.XII.335.1  5  AT5G07250   rhomboid family protein 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS26375P184620  gw1.XIII.2252.1  18  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS49484P346380  gw1.XIV.1514.1  20     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS27449P192142  gw1.XV.892.1  18  ATCG00470   ATPase epsilon subunit 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS27744P194205  gw1.XVI.68.1  20  ATCG00770   chloroplast 30S ribosomal protein S8 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS27832P194822  gw1.XVII.418.1  4  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS50047P350318  gw1.XVIII.579.1  6     
XY  XY707  707  5  10  13.5323  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS28205P197435  gw1.XVIII.857.1  19  AT5G11770   NADH‐ubiquinone oxidoreductase 20 kDa subunit 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS28731P201111  estExt_fgenesh4_pg.C_1350043  3  AT1G29470   dehydration‐responsive protein‐related 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS28859P202013  estExt_fgenesh4_pg.C_2390003  20  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS02879P020153  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VII0287  2  AT5G64370   BETA‐UP (BETA‐UREIDOPROPIONASE); beta‐ureidopropionase 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS04088P028615  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IV0078  5  AT1G11200   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G21570.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61223.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF300 (InterPro:IPR005178) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS04159P029110  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0279  1  AT2G15970   WCOR413‐LIKE 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS04186P029301  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0680  7  AT3G45600   TET3 (TETRASPANIN3) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS28295P198063  estExt_Genewise1_v1.C_1330112  2  AT1G09150   pseudouridine synthase and archaeosine transglycosylase (PUA) domain‐containing protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS28607P200247  estExt_Genewise1_v1.C_860099  2  AT3G11730   ATFP8 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS00468P003270  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV2828  2  AT5G45920   carboxylesterase 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS01147P008024  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5681  6  AT5G43810   ZLL 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS01563P010939  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV1514  2  AT5G62790   DXR 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS05103P035715  eugene3.00010275  7  AT2G47110   UBQ6 (ubiquitin 6); protein binding 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS06649P046539  eugene3.00040968  4     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS07047P049324  eugene3.00051282  1  AT3G58170   BET11 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS07324P051265  eugene3.00060718  1  AT3G09390   ATMT‐1 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS08171P057195  eugene3.00080899  2  AT3G02130   TOAD2 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS42256P295791  eugene3.00111010  4     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS09573P067006  eugene3.00120051  12  AT1G14670   endomembrane protein 70 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS09596P067169  eugene3.00120121  1  AT2G37400   chloroplast lumen common family protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS09609P067258  eugene3.00120143  1  AT1G51730   RWD domain‐containing protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS09843P068900  eugene3.00120913  5  AT4G24910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49019.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF579 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS10283P071981  eugene3.00130922  2  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS30038P210260  eugene3.00700253  2  AT5G17680   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS31054P217373  eugene3.01840020  4  AT4G02230   60S ribosomal protein L19 (RPL19C) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS54655P382572  eugene3.02350007  3     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS31335P219344  eugene3.02560016  2  AT5G44510   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS55217P386512  eugene3.08100003  2     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS33009P231060  eugene3.18590001  7  AT1G69545   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS33009P231060  eugene3.18590001  7  AT1G69545   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS34169P239183  eugene3.46830001  4  AT4G29250   transferase family protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS53768P376366  fgenesh1_pg.C_LG_I003090  3     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS12757P089298  fgenesh4_pg.C_LG_I003040  7  AT5G03060   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G11100.2) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS13319P093229  fgenesh4_pg.C_LG_III000242 2  AT1G68940   armadillo/beta‐catenin repeat protein‐related / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS43454P304173  fgenesh4_pg.C_LG_IV001215 10     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS43679P305749  fgenesh4_pg.C_LG_X000333  12     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS15680P109756  fgenesh4_pg.C_LG_X002330  1  AT4G40045   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46561.1) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS34680P242758  fgenesh4_pg.C_scaffold_10475000001  9     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS44220P309534  fgenesh4_pg.C_scaffold_10858000001  10     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS44651P312553  fgenesh4_pg.C_scaffold_167000034  8  AT1G63300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41140.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17243.1); contains domain PTHR23160 (PTHR23160) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS35946P251620  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000016  25  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS37102P259712  fgenesh4_pg.C_scaffold_630000003  3  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS37305P261133  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000260  3  AT5G44510   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS45756P320286  fgenesh4_pg.C_scaffold_794000001  1     



XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS45895P321265  fgenesh4_pg.C_scaffold_989000001  3  AT1G11340   S‐locus lectin protein kinase family protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS17182P120273  fgenesh4_pm.C_LG_II000438 1  AT1G36050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22200.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61738.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1692 (InterPro:IPR012936) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS53703P375914  grail3.0003088701  2     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS18532P129719  grail3.0005024601  10  AT5G20090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G14695.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G22310.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75662.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function UPF0041 (InterPro:IPR005336) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS18549P129839  grail3.0005037901  2  AT5G51040   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23083.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF339 (InterPro:IPR005631) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS18556P129890  grail3.0005044201  10  AT2G32210   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G32190.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92801.1); contains domain PD188784 (PD188784) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS18952P132662  grail3.0011014701  6  AT5G65020   ANNAT2 (ANNEXIN ARABIDOPSIS 2); calcium ion binding / calcium‐dependent phospholipid binding 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS52558P367898  grail3.0014005901  1     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS19395P135762  grail3.0020031501  1  AT4G21570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11200.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61223.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF300 (InterPro:IPR005178) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS19406P135838  grail3.0021001001  1  AT1G66200   ATGSR2 (Arabidopsis thaliana glutamine synthase clone R2); glutamate‐ammonia ligase 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS20099P140688  grail3.0046015901  9  AT3G17950   Identical to Uncharacterized protein At3g17950 (Y‐3) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q6DR24;GB:Q6E249;GB:Q6E250); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68228.1) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS20328P142295  grail3.0058002602  2  AT1G05620   inosine‐uridine preferring nucleoside hydrolase family protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS20330P142306  grail3.0058003801  2  AT5G16960   NADP‐dependent oxidoreductase 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS50843P355888  grail3.0219000101  3     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS38408P268851  grail3.0676000201  1  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS46237P323655  grail3.1025000101  9     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS55199P386381  grail3.7824000101  5     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS46470P325286  gw1.1248.11.132     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS39313P275189  gw1.13210.1.16  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS46768P327370  gw1.159.32.1  3  ATCG00905   RPS12C 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS39862P279028  gw1.1748.3.1  11  AT5G44800   MI‐2‐LIKE 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40050P280347  gw1.201.73.1  19  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40108P280753  gw1.20794.1.11  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40118P280826  gw1.20880.5.121  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS47080P329555  gw1.21597.3.114     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40168P281173  gw1.216.28.1  2  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40271P281893  gw1.250.14.1  1  AT1G61310   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS47198P330386  gw1.256.25.1  1  AT3G06540   GDP dissociation inhibitor family protein / Rab GTPase activator family protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40288P282010  gw1.256.42.1  3  AT4G19510   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40290P282026  gw1.256.54.1  4  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40292P282041  gw1.256.57.1  1  AT1G69545   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS47305P331131  gw1.308.4.1  1  AT4G16990   disease resistance protein (TIR‐NBS class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40628P284392  gw1.344.7.1  4  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS40663P284636  gw1.374.10.1  3  ATCG00070   PSII K protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS41070P287486  gw1.513.3.1  9  ATCG00330   30S chloroplast ribosomal protein S14 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS41418P289920  gw1.70.715.1  3  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS47746P334209  gw1.70.736.1  3  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS41425P289970  gw1.700.4.1  3  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS21098P147685  gw1.I.2484.1  10  AT5G40370   glutaredoxin 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS21199P148392  gw1.I.342.1  4  AT3G07510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G01580.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81121.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16627.1) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS21206P148436  gw1.I.348.1  8  ATCG00720   Encodes the cytochrome b(6) subunit of the cytochrome b6f complex. 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS21748P152234  gw1.I.8935.1  23  AT1G63690   protease‐associated (PA) domain‐containing protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS21863P153039  gw1.II.1007.1  22  ATCG00580   PSII cytochrome b559. There have been many speculations about the function of Cyt b559 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS48277P337932  gw1.II.2570.1  16     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS22177P155237  gw1.II.3355.1  19  AT2G04520   eukaryotic translation initiation factor 1A 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS48339P338361  gw1.II.956.1  17  AT1G56070   LOS1 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS22587P158108  gw1.III.2414.1 3  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS22888P160213  gw1.IV.2880.1 11  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS48511P339566  gw1.IV.4100.1 28  ATCG01310   encodes a chloroplast ribosomal protein L2 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS23025P161173  gw1.IV.4481.1 18  ATCG00350   Encodes psaA protein comprising the reaction center for photosystem I along with psaB protein; hydrophobic protein encoded by the chloroplast genome. 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS23029P161203  gw1.IV.4500.1 11  ATCG00790   chloroplast gene encoding a ribosomal protein L16 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS23223P162557  gw1.IX.2492.1 5  AT3G43740   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS48582P340065  gw1.IX.384.1  6  ATCG00820   Encodes a 6.8‐kDa protein of the small ribosomal subunit. 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS23434P164033  gw1.IX.4681.1 16  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS23435P164044  gw1.IX.4685.1 8  ATCG00350   Encodes psaA protein comprising the reaction center for photosystem I along with psaB protein; hydrophobic protein encoded by the chloroplast genome. 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS48613P340283  gw1.IX.4853.1 10     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS23467P164269  gw1.IX.5036.1 19  ATCG00720   Encodes the cytochrome b(6) subunit of the cytochrome b6f complex. 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS23708P165956  gw1.V.2832.1  30  ATCG00120   Encodes the ATPase alpha subunit 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS48691P340827  gw1.V.415.1  23     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS23903P167315  gw1.V.4930.1  19  ATMG01190   ATPase subunit 1 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS24126P168881  gw1.VI.1863.1 17  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS24127P168886  gw1.VI.1864.1 13  ATCG01050   Represents a plastid‐encoded subunit of a NAD(P)H dehydrogenase complex.  Its mRNA is edited at four positions.  Translation data is not available for this gene. 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS48879P342141  gw1.VII.2122.1  22  ATCG00280   chloroplast gene encoding a CP43 subunit of  the photosystem II reaction center. promoter contains a blue‐light responsive element. 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS25326P177277  gw1.X.3141.1  1  AT1G71070   glycosyltransferase family 14 protein / core‐2/I‐branching enzyme family protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS25418P177924  gw1.X.4153.1  11  AT3G23590   RFR1 (REF4‐RELATED 1) 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS25852P180958  gw1.XI.2993.1 1  ATCG00540   Encodes cytochrome f apoprotein; involved in photosynthetic electron transport chain; encoded by the chloroplast genome and is transcriptionally repressed by a nuclear gene HCF2. 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS25854P180975  gw1.XI.3002.1 23  ATCG00520   Encodes a protein required for photosystem I assembly and stability. In cyanobacteria 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS26169P183181  gw1.XII.335.1  5  AT5G07250   rhomboid family protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS26173P183210  gw1.XII.403.1  12  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS26375P184620  gw1.XIII.2252.1  20  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS49484P346380  gw1.XIV.1514.1  25     
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS27449P192142  gw1.XV.892.1  23  ATCG00470   ATPase epsilon subunit 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS27525P192669  gw1.XVI.1639.1  14  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS27744P194205  gw1.XVI.68.1  22  ATCG00770   chloroplast 30S ribosomal protein S8 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS27832P194822  gw1.XVII.418.1  6  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS28116P196811  gw1.XVIII.3250.1  2  AT4G30950   SFD4 
XY  XY708  708  5  10  13.5523  rG1255 ‐ E529 scaffold_133 ‐ scaffold_70 ‐  E_POPLARS28205P197435  gw1.XVIII.857.1  20  AT5G11770   NADH‐ubiquinone oxidoreductase 20 kDa subunit 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS28779P201448  estExt_fgenesh4_pg.C_1520036  2  AT1G19250   FMO1 (FLAVIN‐DEPENDENT MONOOXYGENASE 1); monooxygenase 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS28823P201755  estExt_fgenesh4_pg.C_1880003  21  AT5G46210   CUL4 (CULLIN4); protein binding / ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS02207P015445  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1545  2  AT2G46420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G61700.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39750.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP01589 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS02769P019378  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0599  6  AT2G06990   HEN2 (HUA ENHANCER 2); ATP‐dependent helicase 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS03654P025573  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI0458  2  AT5G06700   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G12060.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23412.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS03737P026155  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVIII0252  1  AT4G32910   similar to nucleoporin [Lotus japonicus] (GB:BAF45348.1); similar to putative nucleoporin Nup75 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD87530.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44018.1); contains 
InterPro domain Nucleoporin 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS29196P204367  estExt_fgenesh4_pm.C_280088  1  AT3G53230   cell division cycle protein 48 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS29271P204893  estExt_fgenesh4_pm.C_660111  2  AT5G60600   CSB3 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS04049P028337  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_III0405  11  AT4G23100   CAD2 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS04596P032170  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0161  9  AT3G18060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS28619P200330  estExt_Genewise1_v1.C_880149  2  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS00613P004285  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX4255  8  AT3G46510   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing family protein 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS01140P007974  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5376  2  AT1G59650   CW14 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS06178P043241  eugene3.00030818  2  AT1G31120   KUP10 (K+ transporter 10); potassium ion transmembrane transporter 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS06180P043256  eugene3.00030822  3  AT5G44800   MI‐2‐LIKE 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS06308P044150  eugene3.00031378  1  AT5G13110   G6PD2 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 2); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS07120P049835  eugene3.00051598  1  AT1G76400   ribophorin I family protein 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS07862P055031  eugene3.00070826  1  AT1G16650   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23849.1); contains domain S‐adenosyl‐L‐methionine‐dependent methyltransferases (SSF53335); contains domain CGI‐41 METHYLTRANSFERASE (PTHR12496) 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS08875P062122  eugene3.00100835  1  AT5G19330   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / BTB/POZ domain‐containing protein 



XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS10785P075490  eugene3.00141426  6  AT2G20330   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS32826P229777  eugene3.16840002  8  AT1G49970   CLPR1 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS13043P091298  fgenesh4_pg.C_LG_II001251  1  AT3G60320   DNA binding 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS16651P116553  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000373  3  AT3G57890   tubulin‐specific chaperone C‐related 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS17601P123204  fgenesh4_pm.C_LG_VII000412  8  AT5G66770   scarecrow transcription factor family protein 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS18286P127996  grail3.0002056201  4  AT4G28540   PAPK1 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS20639P144469  grail3.0090011001  3  AT1G73970   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63616.1) 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS20834P145836  grail3.0115001001  1  AT5G38640   eukaryotic translation initiation factor 2B family protein / eIF‐2B family protein 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS40038P280263  gw1.200.21.1  6  AT5G45110   NPR3 (NPR1‐LIKE PROTEIN 3); protein binding 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS21889P153220  gw1.II.1217.1  2  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS23097P161675  gw1.IX.1049.1 1  AT4G38470   protein kinase family protein 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS23364P163547  gw1.IX.3866.1 7  AT5G58870   FTSH9 (FtsH protease 9); ATP‐dependent peptidase/ ATPase/ metallopeptidase 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS24850P173947  gw1.VIII.1929.1  3  AT3G26020   serine/threonine protein phosphatase 2A (PP2A) regulatory subunit B' 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS25247P176726  gw1.X.2318.1  1  AT5G13660   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G59830.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G59830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18106.1) 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS49095P343655  gw1.X.4307.1  1  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS26580P186057  gw1.XIV.1152.1  2  AT2G38040   CAC3 (acetyl co‐enzyme A carboxylase carboxyltransferase alpha subunit); acetyl‐CoA carboxylase 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS26883P188179  gw1.XIV.449.1 1  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS27240P190676  gw1.XV.1715.1  9  AT5G63120   ethylene‐responsive DEAD box RNA helicase 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS27749P194243  gw1.XVI.731.1 1  AT4G22360   SWIB complex BAF60b domain‐containing protein 
XY  XY709  709  6  1  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS27870P195089  gw1.XVII.722.1  2  AT5G40280   WIG 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS28779P201448  estExt_fgenesh4_pg.C_1520036  2  AT1G19250   FMO1 (FLAVIN‐DEPENDENT MONOOXYGENASE 1); monooxygenase 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS28823P201755  estExt_fgenesh4_pg.C_1880003  20  AT5G46210   CUL4 (CULLIN4); protein binding / ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS02207P015445  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_II1545  2  AT2G46420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G61700.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39750.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP01589 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS02769P019378  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0599  4  AT2G06990   HEN2 (HUA ENHANCER 2); ATP‐dependent helicase 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS03145P022010  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X0857  4  AT1G26850   dehydration‐responsive family protein 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS29196P204367  estExt_fgenesh4_pm.C_280088  2  AT3G53230   cell division cycle protein 48 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS29271P204893  estExt_fgenesh4_pm.C_660111  2  AT5G60600   CSB3 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS04596P032170  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XII0161  7  AT3G18060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS28619P200330  estExt_Genewise1_v1.C_880149  2  AT3G26810   AFB2 (AUXIN SIGNALING F‐BOX 2); auxin binding / ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS01140P007974  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X5376  2  AT1G59650   CW14 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS06178P043241  eugene3.00030818  2  AT1G31120   KUP10 (K+ transporter 10); potassium ion transmembrane transporter 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS06180P043256  eugene3.00030822  3  AT5G44800   MI‐2‐LIKE 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS06308P044150  eugene3.00031378  1  AT5G13110   G6PD2 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 2); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS07120P049835  eugene3.00051598  1  AT1G76400   ribophorin I family protein 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS07862P055031  eugene3.00070826  1  AT1G16650   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23849.1); contains domain S‐adenosyl‐L‐methionine‐dependent methyltransferases (SSF53335); contains domain CGI‐41 METHYLTRANSFERASE (PTHR12496) 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS10785P075490  eugene3.00141426  5  AT2G20330   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS32826P229777  eugene3.16840002  7  AT1G49970   CLPR1 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS13043P091298  fgenesh4_pg.C_LG_II001251  1  AT3G60320   DNA binding 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS16651P116553  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000373  3  AT3G57890   tubulin‐specific chaperone C‐related 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS17052P119361  fgenesh4_pm.C_LG_I000474 5  AT1G52380   Ran‐binding protein 1 domain‐containing protein / RanBP1 domain‐containing protein 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS17601P123204  fgenesh4_pm.C_LG_VII000412  8  AT5G66770   scarecrow transcription factor family protein 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS20639P144469  grail3.0090011001  3  AT1G73970   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63616.1) 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS40038P280263  gw1.200.21.1  6  AT5G45110   NPR3 (NPR1‐LIKE PROTEIN 3); protein binding 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS21889P153220  gw1.II.1217.1  2  AT4G11610   C2 domain‐containing protein 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS23097P161675  gw1.IX.1049.1 1  AT4G38470   protein kinase family protein 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS23364P163547  gw1.IX.3866.1 7  AT5G58870   FTSH9 (FtsH protease 9); ATP‐dependent peptidase/ ATPase/ metallopeptidase 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS24850P173947  gw1.VIII.1929.1  2  AT3G26020   serine/threonine protein phosphatase 2A (PP2A) regulatory subunit B' 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS25247P176726  gw1.X.2318.1  1  AT5G13660   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G59830.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G59830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18106.1) 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS26580P186057  gw1.XIV.1152.1  2  AT2G38040   CAC3 (acetyl co‐enzyme A carboxylase carboxyltransferase alpha subunit); acetyl‐CoA carboxylase 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS26883P188179  gw1.XIV.449.1 1  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS27240P190676  gw1.XV.1715.1  8  AT5G63120   ethylene‐responsive DEAD box RNA helicase 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS27749P194243  gw1.XVI.731.1 1  AT4G22360   SWIB complex BAF60b domain‐containing protein 
XY  XY710  710  6  1  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  E_POPLARS27870P195089  gw1.XVII.722.1  2  AT5G40280   WIG 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50315P352194  eugene3.00030422  29     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  8  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09349P065443  eugene3.00110621  5  AT1G17147   similar to VQ motif‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G78410.1); similar to Avr9/Cf‐9 rapidly elicited protein 169 [Nicotiana tabacum] (GB:AAG43552.1); contains InterPro domain VQ (InterPro:IPR008889) 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS29386P205699  eugene3.00280298  1  AT2G38360   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42550P297846  eugene3.01170034  34     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50959P356701  eugene3.01800030  49     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42715P299003  eugene3.02140013  30     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  37     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42818P299723  eugene3.04440001  29  AT3G07820   polygalacturonase 3 (PGA3) / pectinase 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32140P224976  eugene3.113410001  2  AT3G44840   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32913P230391  eugene3.17700001  34  AT5G48600   SMC4 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50633P354419  eugene3.70910001  2     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS34639P242473  eugene3.98910001  31  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53402P373805  fgenesh1_pg.C_LG_IV000363 33     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  20     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  13     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50813P355682  fgenesh1_pg.C_scaffold_10998000001  30     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51304P359118  fgenesh1_pg.C_scaffold_120000100  2     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  22     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54128P378887  fgenesh1_pg.C_scaffold_1702000001  2     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  25     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54926P384469  fgenesh1_pg.C_scaffold_4167000001  1     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55072P385493  fgenesh1_pg.C_scaffold_5705000001  3     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50613P354283  fgenesh1_pg.C_scaffold_5891000001  9     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50808P355649  fgenesh1_pg.C_scaffold_8363000001  41     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55681P389757  fgenesh1_pg.C_scaffold_8415000001  26     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55682P389761  fgenesh1_pg.C_scaffold_8489000001  2     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55701P389895  fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001  1     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51868P363065  fgenesh1_pm.C_LG_XVII000079  14     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  11  AT1G58025   DNA binding 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS14456P101187  fgenesh4_pg.C_LG_VI000364 3  AT1G62380   ACO2 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS14723P103055  fgenesh4_pg.C_LG_VI001806 2  AT3G15730   PLDALPHA1 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS15505P108529  fgenesh4_pg.C_LG_X001199  1  AT3G21360   oxidoreductase 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43815P306701  fgenesh4_pg.C_LG_XII000557  5     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43986P307902  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000501  2     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  26     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44440P311080  fgenesh4_pg.C_scaffold_13692000001  7     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  1  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS35553P248867  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000005  21  AT5G19500   tryptophan/tyrosine permease family protein 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44875P314119  fgenesh4_pg.C_scaffold_19937000001  18     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  2     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45182P316274  fgenesh4_pg.C_scaffold_283000002  24     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36628P256396  fgenesh4_pg.C_scaffold_3488000002  1  AT4G30360   ATCNGC17 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  23     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  22     



XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36924P258463  fgenesh4_pg.C_scaffold_4787000001  7  AT5G51680   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  27  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  23     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  10     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45644P319508  fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001  21     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37443P262098  fgenesh4_pg.C_scaffold_839000001  23  AT2G28440   proline‐rich family protein 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45802P320609  fgenesh4_pg.C_scaffold_8484000001  2     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  32  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45834P320836  fgenesh4_pg.C_scaffold_8928000001  32     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  23  AT2G04420   nucleic acid binding 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37623P263359  fgenesh4_pg.C_scaffold_994000003  29  AT2G34150   ATSCAR1 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50137P350950  grail3.0120000601  12     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38279P267950  grail3.0200000402  6  AT2G35640   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38304P268125  grail3.0218000801  32  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50667P354658  grail3.0982000101  21     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55398P387773  grail3.3927000101  42     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46359P324509  gw1.1132.2.1  13     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46579P326049  gw1.13678.2.121     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39408P275854  gw1.1376.5.1  1  AT5G22410   peroxidase 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39580P277056  gw1.149.12.1  40  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47345P331415  gw1.345.6.1  2     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47348P331432  gw1.3471.1.1  6     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47491P332435  gw1.4273.1.1  16  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  13  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47691P333827  gw1.6575.3.1  4  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47781P334455  gw1.754.1.1  9     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47832P334812  gw1.803.10.1  8  AT5G49760   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS21359P149509  gw1.I.502.1  4  AT1G52560   26.5 kDa class I small heat shock protein‐like (HSP26.5‐P) 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS22594P158152  gw1.III.2477.1 2  AT1G66390   PAP2 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48897P342266  gw1.VII.2586.1  22     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  10  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  2     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49508P346543  gw1.XIV.33.1  10     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 31     
XY  XY1015  1015  9  1  19.3218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49836P348845  gw1.XVI.2600.1  2  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50315P352194  eugene3.00030422  38     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  12  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09349P065443  eugene3.00110621  5  AT1G17147   similar to VQ motif‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G78410.1); similar to Avr9/Cf‐9 rapidly elicited protein 169 [Nicotiana tabacum] (GB:AAG43552.1); contains InterPro domain VQ (InterPro:IPR008889) 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS29386P205699  eugene3.00280298  2  AT2G38360   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42550P297846  eugene3.01170034  41     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50959P356701  eugene3.01800030  61     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42715P299003  eugene3.02140013  41     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  45     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42818P299723  eugene3.04440001  37  AT3G07820   polygalacturonase 3 (PGA3) / pectinase 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32140P224976  eugene3.113410001  3  AT3G44840   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32913P230391  eugene3.17700001  42  AT5G48600   SMC4 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54843P383893  eugene3.36030002  27     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43019P301130  eugene3.47870001  54     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50633P354419  eugene3.70910001  3     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS34639P242473  eugene3.98910001  43  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53402P373805  fgenesh1_pg.C_LG_IV000363 44     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  23     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52196P365365  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  37     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  14     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50813P355682  fgenesh1_pg.C_scaffold_10998000001  39     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  27     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  33     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54926P384469  fgenesh1_pg.C_scaffold_4167000001  3     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55072P385493  fgenesh1_pg.C_scaffold_5705000001  6     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50613P354283  fgenesh1_pg.C_scaffold_5891000001  11     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55640P389470  fgenesh1_pg.C_scaffold_6396000001  50     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50808P355649  fgenesh1_pg.C_scaffold_8363000001  50     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55681P389757  fgenesh1_pg.C_scaffold_8415000001  36     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55682P389761  fgenesh1_pg.C_scaffold_8489000001  2     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55701P389895  fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001  1     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51868P363065  fgenesh1_pm.C_LG_XVII000079  17     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  13  AT1G58025   DNA binding 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS14456P101187  fgenesh4_pg.C_LG_VI000364 3  AT1G62380   ACO2 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS14723P103055  fgenesh4_pg.C_LG_VI001806 2  AT3G15730   PLDALPHA1 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS15505P108529  fgenesh4_pg.C_LG_X001199  1  AT3G21360   oxidoreductase 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43815P306701  fgenesh4_pg.C_LG_XII000557  7     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43986P307902  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000501  2     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  36     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  8  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44440P311080  fgenesh4_pg.C_scaffold_13692000001  7     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44470P311289  fgenesh4_pg.C_scaffold_14088000001  36     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  1  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS35553P248867  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000005  28  AT5G19500   tryptophan/tyrosine permease family protein 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44875P314119  fgenesh4_pg.C_scaffold_19937000001  27     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  2     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45182P316274  fgenesh4_pg.C_scaffold_283000002  29     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  1     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36827P257786  fgenesh4_pg.C_scaffold_413000002  7  AT1G58390   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  35     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  29     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36924P258463  fgenesh4_pg.C_scaffold_4787000001  9  AT5G51680   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  36  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  31     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  15     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45644P319508  fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001  28     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37443P262098  fgenesh4_pg.C_scaffold_839000001  33  AT2G28440   proline‐rich family protein 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45802P320609  fgenesh4_pg.C_scaffold_8484000001  2     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  40  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45834P320836  fgenesh4_pg.C_scaffold_8928000001  38     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  28  AT2G04420   nucleic acid binding 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37623P263359  fgenesh4_pg.C_scaffold_994000003  39  AT2G34150   ATSCAR1 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52437P367049  grail3.0016012001  8     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50137P350950  grail3.0120000601  14     



XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38279P267950  grail3.0200000402  7  AT2G35640   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38304P268125  grail3.0218000801  40  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50667P354658  grail3.0982000101  29     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55398P387773  grail3.3927000101  53     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  44     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46359P324509  gw1.1132.2.1  18     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46579P326049  gw1.13678.2.128     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39408P275854  gw1.1376.5.1  1  AT5G22410   peroxidase 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46632P326419  gw1.1412.1.1  27     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46677P326738  gw1.148.31.1  29     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39579P277050  gw1.149.11.1  43  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39580P277056  gw1.149.12.1  51  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47345P331415  gw1.345.6.1  3     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47348P331432  gw1.3471.1.1  6     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47491P332435  gw1.4273.1.1  22  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41033P287225  gw1.4747.1.1  19  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  16  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47691P333827  gw1.6575.3.1  5  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41329P289300  gw1.666.3.1  14  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47781P334455  gw1.754.1.1  12     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47832P334812  gw1.803.10.1  11  AT5G49760   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  28     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS21359P149509  gw1.I.502.1  7  AT1G52560   26.5 kDa class I small heat shock protein‐like (HSP26.5‐P) 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS22594P158152  gw1.III.2477.1 2  AT1G66390   PAP2 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48541P339778  gw1.IV.4594.1 1     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  16  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48897P342266  gw1.VII.2586.1  27     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  5  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  38     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49222P344546  gw1.XI.2194.1 1  AT2G31180   Myb14at 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  16  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  3     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49508P346543  gw1.XIV.33.1  10     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 40     
XY  XY1016  1016  9  1  19.3418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49836P348845  gw1.XVI.2600.1  2  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50315P352194  eugene3.00030422  48     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  17  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09315P065202  eugene3.00110439  3  AT2G23590   hydrolase 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09349P065443  eugene3.00110621  5  AT1G17147   similar to VQ motif‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G78410.1); similar to Avr9/Cf‐9 rapidly elicited protein 169 [Nicotiana tabacum] (GB:AAG43552.1); contains InterPro domain VQ (InterPro:IPR008889) 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS29386P205699  eugene3.00280298  2  AT2G38360   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42550P297846  eugene3.01170034  48     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50959P356701  eugene3.01800030  75     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42715P299003  eugene3.02140013  56     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  56     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  49     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42750P299247  eugene3.02510003  71     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  44     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42818P299723  eugene3.04440001  48  AT3G07820   polygalacturonase 3 (PGA3) / pectinase 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31678P221745  eugene3.06350004  10  AT3G29630   glycosyltransferase family protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31695P221861  eugene3.06530001  38  AT1G66260   RNA and export factor‐binding protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32140P224976  eugene3.113410001  3  AT3G44840   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32913P230391  eugene3.17700001  49  AT5G48600   SMC4 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54843P383893  eugene3.36030002  32     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43019P301130  eugene3.47870001  68     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50633P354419  eugene3.70910001  5     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS34639P242473  eugene3.98910001  57  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53777P376431  fgenesh1_pg.C_LG_I003024  57     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53402P373805  fgenesh1_pg.C_LG_IV000363 58     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  26     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52196P365365  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  49     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  15     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50813P355682  fgenesh1_pg.C_scaffold_10998000001  51     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  33     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  64     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  42     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54081P378555  fgenesh1_pg.C_scaffold_399000009  15     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54926P384469  fgenesh1_pg.C_scaffold_4167000001  4     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55072P385493  fgenesh1_pg.C_scaffold_5705000001  8     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50613P354283  fgenesh1_pg.C_scaffold_5891000001  13     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55640P389470  fgenesh1_pg.C_scaffold_6396000001  63     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50808P355649  fgenesh1_pg.C_scaffold_8363000001  63     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55681P389757  fgenesh1_pg.C_scaffold_8415000001  47     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55682P389761  fgenesh1_pg.C_scaffold_8489000001  2     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55701P389895  fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001  1     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51868P363065  fgenesh1_pm.C_LG_XVII000079  24     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  13  AT1G58025   DNA binding 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS14456P101187  fgenesh4_pg.C_LG_VI000364 3  AT1G62380   ACO2 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS14723P103055  fgenesh4_pg.C_LG_VI001806 2  AT3G15730   PLDALPHA1 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS15505P108529  fgenesh4_pg.C_LG_X001199  1  AT3G21360   oxidoreductase 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43815P306701  fgenesh4_pg.C_LG_XII000557  8     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43986P307902  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000501  2     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  45     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  9  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44440P311080  fgenesh4_pg.C_scaffold_13692000001  7     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44470P311289  fgenesh4_pg.C_scaffold_14088000001  49     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  1  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS35553P248867  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000005  36  AT5G19500   tryptophan/tyrosine permease family protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  48     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  60     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44875P314119  fgenesh4_pg.C_scaffold_19937000001  42     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  52     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44998P314986  fgenesh4_pg.C_scaffold_21822000001  3     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45182P316274  fgenesh4_pg.C_scaffold_283000002  33     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  1     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36827P257786  fgenesh4_pg.C_scaffold_413000002  8  AT1G58390   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  51     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  37     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36924P258463  fgenesh4_pg.C_scaffold_4787000001  11  AT5G51680   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 



XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  45  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  39     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  21     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45644P319508  fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001  40     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37443P262098  fgenesh4_pg.C_scaffold_839000001  47  AT2G28440   proline‐rich family protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45802P320609  fgenesh4_pg.C_scaffold_8484000001  2     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45819P320727  fgenesh4_pg.C_scaffold_8721000001  46     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  53  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45834P320836  fgenesh4_pg.C_scaffold_8928000001  47     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  34  AT2G04420   nucleic acid binding 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37621P263344  fgenesh4_pg.C_scaffold_9925000001  69  AT3G61760   dynamin‐like protein B (DL1B) 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37623P263359  fgenesh4_pg.C_scaffold_994000003  48  AT2G34150   ATSCAR1 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52437P367049  grail3.0016012001  11     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50137P350950  grail3.0120000601  16     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38279P267950  grail3.0200000402  7  AT2G35640   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38304P268125  grail3.0218000801  49  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50373P352600  grail3.0297000101  31     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50667P354658  grail3.0982000101  41     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50715P354995  grail3.21358000101  34     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55398P387773  grail3.3927000101  67     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  57     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46359P324509  gw1.1132.2.1  22     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46579P326049  gw1.13678.2.137     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39408P275854  gw1.1376.5.1  1  AT5G22410   peroxidase 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46632P326419  gw1.1412.1.1  33     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46677P326738  gw1.148.31.1  38     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39579P277050  gw1.149.11.1  57  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39580P277056  gw1.149.12.1  65  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47345P331415  gw1.345.6.1  3     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47348P331432  gw1.3471.1.1  6     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47491P332435  gw1.4273.1.1  28  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41033P287225  gw1.4747.1.1  19  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47604P333218  gw1.5562.1.1  37     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  17  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47691P333827  gw1.6575.3.1  5  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41329P289300  gw1.666.3.1  18  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47781P334455  gw1.754.1.1  17     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47832P334812  gw1.803.10.1  17  AT5G49760   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  37     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS21359P149509  gw1.I.502.1  7  AT1G52560   26.5 kDa class I small heat shock protein‐like (HSP26.5‐P) 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS22594P158152  gw1.III.2477.1 2  AT1G66390   PAP2 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48541P339778  gw1.IV.4594.1 2     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  6  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  17  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48897P342266  gw1.VII.2586.1  31     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  5  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  52     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49222P344546  gw1.XI.2194.1 1  AT2G31180   Myb14at 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  17  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49420P345929  gw1.XIII.2478.1  3     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49508P346543  gw1.XIV.33.1  11     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 46     
XY  XY1017  1017  9  1  19.3618  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49836P348845  gw1.XVI.2600.1  2  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS04893P034245  eugene3.00002146  43  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50315P352194  eugene3.00030422  52     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  17  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52971P370787  eugene3.00071319  1     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09315P065202  eugene3.00110439  3  AT2G23590   hydrolase 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09349P065443  eugene3.00110621  4  AT1G17147   similar to VQ motif‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G78410.1); similar to Avr9/Cf‐9 rapidly elicited protein 169 [Nicotiana tabacum] (GB:AAG43552.1); contains InterPro domain VQ (InterPro:IPR008889) 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  46  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS29386P205699  eugene3.00280298  2  AT2G38360   prenylated rab acceptor (PRA1) family protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42550P297846  eugene3.01170034  51     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50959P356701  eugene3.01800030  83     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42715P299003  eugene3.02140013  65     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  65     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  55     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42750P299247  eugene3.02510003  80     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  52     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42818P299723  eugene3.04440001  54  AT3G07820   polygalacturonase 3 (PGA3) / pectinase 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31678P221745  eugene3.06350004  14  AT3G29630   glycosyltransferase family protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31695P221861  eugene3.06530001  41  AT1G66260   RNA and export factor‐binding protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55246P386714  eugene3.08730001  46     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32140P224976  eugene3.113410001  2  AT3G44840   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32913P230391  eugene3.17700001  51  AT5G48600   SMC4 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54843P383893  eugene3.36030002  35     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43019P301130  eugene3.47870001  77     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50633P354419  eugene3.70910001  5     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS34639P242473  eugene3.98910001  64  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53777P376431  fgenesh1_pg.C_LG_I003024  65     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53402P373805  fgenesh1_pg.C_LG_IV000363 64     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52478P367337  fgenesh1_pg.C_LG_XII000630  25     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52196P365365  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  57     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  16     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50813P355682  fgenesh1_pg.C_scaffold_10998000001  61     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54327P380282  fgenesh1_pg.C_scaffold_1383000002  35     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  74     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  44     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55527P388681  fgenesh1_pg.C_scaffold_2495000001  66     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54081P378555  fgenesh1_pg.C_scaffold_399000009  19     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54926P384469  fgenesh1_pg.C_scaffold_4167000001  4     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  47     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55072P385493  fgenesh1_pg.C_scaffold_5705000001  9     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50613P354283  fgenesh1_pg.C_scaffold_5891000001  16     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50808P355649  fgenesh1_pg.C_scaffold_8363000001  74     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55681P389757  fgenesh1_pg.C_scaffold_8415000001  52     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55682P389761  fgenesh1_pg.C_scaffold_8489000001  2     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55701P389895  fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001  1     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51868P363065  fgenesh1_pm.C_LG_XVII000079  25     



XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  15  AT1G58025   DNA binding 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  32  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS15505P108529  fgenesh4_pg.C_LG_X001199  1  AT3G21360   oxidoreductase 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43815P306701  fgenesh4_pg.C_LG_XII000557  9     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43986P307902  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000501  2     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  50     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  12  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44440P311080  fgenesh4_pg.C_scaffold_13692000001  7     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44470P311289  fgenesh4_pg.C_scaffold_14088000001  54     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  1  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS35553P248867  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000005  43  AT5G19500   tryptophan/tyrosine permease family protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  54     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  70     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44875P314119  fgenesh4_pg.C_scaffold_19937000001  45     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  59     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45182P316274  fgenesh4_pg.C_scaffold_283000002  33     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  54     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  3     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36827P257786  fgenesh4_pg.C_scaffold_413000002  12  AT1G58390   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  57     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45454P318176  fgenesh4_pg.C_scaffold_4775000001  38     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36924P258463  fgenesh4_pg.C_scaffold_4787000001  12  AT5G51680   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  48  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  46     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  25     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45630P319405  fgenesh4_pg.C_scaffold_666000001  62     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45644P319508  fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001  47     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37443P262098  fgenesh4_pg.C_scaffold_839000001  53  AT2G28440   proline‐rich family protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45802P320609  fgenesh4_pg.C_scaffold_8484000001  2     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45819P320727  fgenesh4_pg.C_scaffold_8721000001  55     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  63  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45834P320836  fgenesh4_pg.C_scaffold_8928000001  51     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  38  AT2G04420   nucleic acid binding 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37621P263344  fgenesh4_pg.C_scaffold_9925000001  78  AT3G61760   dynamin‐like protein B (DL1B) 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37623P263359  fgenesh4_pg.C_scaffold_994000003  53  AT2G34150   ATSCAR1 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50215P351494  grail3.0012027101  27     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52437P367049  grail3.0016012001  14     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46093P322647  grail3.0038012201  23     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50137P350950  grail3.0120000601  16     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38279P267950  grail3.0200000402  9  AT2G35640   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38304P268125  grail3.0218000801  57  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50373P352600  grail3.0297000101  35     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50667P354658  grail3.0982000101  47     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50715P354995  grail3.21358000101  37     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50723P355054  grail3.3124000101  59     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55398P387773  grail3.3927000101  78     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  64     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46359P324509  gw1.1132.2.1  25     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46579P326049  gw1.13678.2.142     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39408P275854  gw1.1376.5.1  1  AT5G22410   peroxidase 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46632P326419  gw1.1412.1.1  34     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46677P326738  gw1.148.31.1  38     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39579P277050  gw1.149.11.1  68  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39580P277056  gw1.149.12.1  74  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47345P331415  gw1.345.6.1  3     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47348P331432  gw1.3471.1.1  6     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47491P332435  gw1.4273.1.1  31  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41033P287225  gw1.4747.1.1  23  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47604P333218  gw1.5562.1.1  41     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41182P288270  gw1.635.6.1  47  ATMG00030   hypothetical protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  18  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47691P333827  gw1.6575.3.1  6  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41329P289300  gw1.666.3.1  21  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47781P334455  gw1.754.1.1  20     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47832P334812  gw1.803.10.1  19  AT5G49760   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  40     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS21359P149509  gw1.I.502.1  8  AT1G52560   26.5 kDa class I small heat shock protein‐like (HSP26.5‐P) 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS22594P158152  gw1.III.2477.1 2  AT1G66390   PAP2 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48434P339026  gw1.IV.1626.1 1  AT4G32300   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  9  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  6  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  21  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48897P342266  gw1.VII.2586.1  32     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  6  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49119P343821  gw1.X.5036.1  60     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49222P344546  gw1.XI.2194.1 1  AT2G31180   Myb14at 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  19  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49508P346543  gw1.XIV.33.1  11     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 49     
XY  XY1018  1018  9  1  19.3818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49836P348845  gw1.XVI.2600.1  2  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS04893P034245  eugene3.00002146  46  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50315P352194  eugene3.00030422  48     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  19  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52971P370787  eugene3.00071319  1     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS08293P058049  eugene3.00081469  2  AT1G03070   glutamate binding / 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09315P065202  eugene3.00110439  3  AT2G23590   hydrolase 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09349P065443  eugene3.00110621  4  AT1G17147   similar to VQ motif‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G78410.1); similar to Avr9/Cf‐9 rapidly elicited protein 169 [Nicotiana tabacum] (GB:AAG43552.1); contains InterPro domain VQ (InterPro:IPR008889) 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51880P363149  eugene3.00170228  9     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  47  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42550P297846  eugene3.01170034  49     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50959P356701  eugene3.01800030  81     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42715P299003  eugene3.02140013  68     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  65     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  57     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42750P299247  eugene3.02510003  78     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  53     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31507P220548  eugene3.03760007  20  AT3G26730   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42818P299723  eugene3.04440001  52  AT3G07820   polygalacturonase 3 (PGA3) / pectinase 



XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31678P221745  eugene3.06350004  19  AT3G29630   glycosyltransferase family protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31695P221861  eugene3.06530001  46  AT1G66260   RNA and export factor‐binding protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55246P386714  eugene3.08730001  47     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32140P224976  eugene3.113410001  3  AT3G44840   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32913P230391  eugene3.17700001  44  AT5G48600   SMC4 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43019P301130  eugene3.47870001  77     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55070P385477  eugene3.56740001  28     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50633P354419  eugene3.70910001  6     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS34639P242473  eugene3.98910001  64  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53947P377616  fgenesh1_pg.C_LG_I001103  8     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53777P376431  fgenesh1_pg.C_LG_I003024  65     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53402P373805  fgenesh1_pg.C_LG_IV000363 65     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52196P365365  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  60     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  14     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50813P355682  fgenesh1_pg.C_scaffold_10998000001  63     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  73     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  42     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55527P388681  fgenesh1_pg.C_scaffold_2495000001  66     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54755P383273  fgenesh1_pg.C_scaffold_294000002  71     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54081P378555  fgenesh1_pg.C_scaffold_399000009  20     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54926P384469  fgenesh1_pg.C_scaffold_4167000001  2     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  48     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55072P385493  fgenesh1_pg.C_scaffold_5705000001  10     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50613P354283  fgenesh1_pg.C_scaffold_5891000001  15     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50808P355649  fgenesh1_pg.C_scaffold_8363000001  74     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55681P389757  fgenesh1_pg.C_scaffold_8415000001  50     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55701P389895  fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001  1     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51868P363065  fgenesh1_pm.C_LG_XVII000079  23     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  16  AT1G58025   DNA binding 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43524P304662  fgenesh4_pg.C_LG_V001055 14     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  32  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS15505P108529  fgenesh4_pg.C_LG_X001199  1  AT3G21360   oxidoreductase 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43815P306701  fgenesh4_pg.C_LG_XII000557  9     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43986P307902  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000501  2     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  48     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  13  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44440P311080  fgenesh4_pg.C_scaffold_13692000001  5     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44470P311289  fgenesh4_pg.C_scaffold_14088000001  54     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  2  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS35553P248867  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000005  44  AT5G19500   tryptophan/tyrosine permease family protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  57     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  72     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44875P314119  fgenesh4_pg.C_scaffold_19937000001  48     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  62     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  57     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  3     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36827P257786  fgenesh4_pg.C_scaffold_413000002  13  AT1G58390   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  61     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  45  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  47     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  27     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37100P259700  fgenesh4_pg.C_scaffold_626000004  46  AT5G62490   ATHVA22B (Arabidopsis thaliana HVA22 homologue B) 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45630P319405  fgenesh4_pg.C_scaffold_666000001  67     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45644P319508  fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001  48     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37443P262098  fgenesh4_pg.C_scaffold_839000001  57  AT2G28440   proline‐rich family protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45819P320727  fgenesh4_pg.C_scaffold_8721000001  59     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  65  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45834P320836  fgenesh4_pg.C_scaffold_8928000001  47     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  39  AT2G04420   nucleic acid binding 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37621P263344  fgenesh4_pg.C_scaffold_9925000001  74  AT3G61760   dynamin‐like protein B (DL1B) 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37623P263359  fgenesh4_pg.C_scaffold_994000003  52  AT2G34150   ATSCAR1 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50215P351494  grail3.0012027101  29     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52437P367049  grail3.0016012001  15     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46093P322647  grail3.0038012201  26     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50137P350950  grail3.0120000601  13     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38279P267950  grail3.0200000402  10  AT2G35640   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38304P268125  grail3.0218000801  56  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50373P352600  grail3.0297000101  38     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50667P354658  grail3.0982000101  50     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50715P354995  grail3.21358000101  38     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50723P355054  grail3.3124000101  57     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  63     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46359P324509  gw1.1132.2.1  27     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46579P326049  gw1.13678.2.145     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39408P275854  gw1.1376.5.1  1  AT5G22410   peroxidase 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46632P326419  gw1.1412.1.1  32     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46677P326738  gw1.148.31.1  36     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39579P277050  gw1.149.11.1  70  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39580P277056  gw1.149.12.1  77  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46736P327148  gw1.157.105.144     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  1  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47189P330322  gw1.254.37.1  1  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS40553P283868  gw1.309.19.1  78  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47345P331415  gw1.345.6.1  5     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47484P332384  gw1.4226.1.1  68     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47491P332435  gw1.4273.1.1  30  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41033P287225  gw1.4747.1.1  23  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47604P333218  gw1.5562.1.1  42     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41182P288270  gw1.635.6.1  51  ATMG00030   hypothetical protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  20  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47691P333827  gw1.6575.3.1  7  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41329P289300  gw1.666.3.1  23  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47781P334455  gw1.754.1.1  21     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48049P336335  gw1.I.314.1  40     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS21359P149509  gw1.I.502.1  9  AT1G52560   26.5 kDa class I small heat shock protein‐like (HSP26.5‐P) 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS22594P158152  gw1.III.2477.1 2  AT1G66390   PAP2 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48434P339026  gw1.IV.1626.1 1  AT4G32300   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  9  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 



XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS24490P171427  gw1.VII.2048.1  5  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  22  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48897P342266  gw1.VII.2586.1  28     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS25037P175254  gw1.VIII.58.1  3  AT3G06340   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  7  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49222P344546  gw1.XI.2194.1 1  AT2G31180   Myb14at 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  20  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49508P346543  gw1.XIV.33.1  9     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 44     
XY  XY1019  1019  9  1  19.4018  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49836P348845  gw1.XVI.2600.1  3  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS00025P000169  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I1253  3  AT2G28950   ATHEXP ALPHA 1.8 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS04893P034245  eugene3.00002146  45  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50315P352194  eugene3.00030422  47     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS06116P042809  eugene3.00030516  1  AT4G16695   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39966.1) 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS06688P046810  eugene3.00041122  1  AT3G02100   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  17  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS08293P058049  eugene3.00081469  2  AT1G03070   glutamate binding / 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09188P064312  eugene3.00102435  1  AT5G61412   unknown protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09315P065202  eugene3.00110439  2  AT2G23590   hydrolase 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09349P065443  eugene3.00110621  4  AT1G17147   similar to VQ motif‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G78410.1); similar to Avr9/Cf‐9 rapidly elicited protein 169 [Nicotiana tabacum] (GB:AAG43552.1); contains InterPro domain VQ (InterPro:IPR008889) 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09761P068322  eugene3.00120650  2  AT5G62720   integral membrane HPP family protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51880P363149  eugene3.00170228  9     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51794P362547  eugene3.00180227  66     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  47  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42550P297846  eugene3.01170034  49     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50959P356701  eugene3.01800030  79     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42715P299003  eugene3.02140013  65     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  64     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  54     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42750P299247  eugene3.02510003  76     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54074P378508  eugene3.03410004  52     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31507P220548  eugene3.03760007  21  AT3G26730   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42818P299723  eugene3.04440001  51  AT3G07820   polygalacturonase 3 (PGA3) / pectinase 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31678P221745  eugene3.06350004  19  AT3G29630   glycosyltransferase family protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31695P221861  eugene3.06530001  44  AT1G66260   RNA and export factor‐binding protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55246P386714  eugene3.08730001  47     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32140P224976  eugene3.113410001  3  AT3G44840   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32260P225819  eugene3.12340003  2  AT5G37510   EMB1467 (EMBRYO DEFECTIVE 1467); NADH dehydrogenase 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50421P352937  eugene3.126440001  2     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32715P229005  eugene3.158650001  3  AT4G17300   ATNS1 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50467P353260  eugene3.172110001  15     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32913P230391  eugene3.17700001  43  AT5G48600   SMC4 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33196P232371  eugene3.205670001  3  AT2G35800   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33804P236628  eugene3.31580001  1  AT1G34470   permease‐related 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33906P237337  eugene3.32930001  5  AT3G27960   kinesin light chain‐related 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33930P237504  eugene3.33210001  1  AT5G01220   SQD2 (SULFOQUINOVOSYLDIACYLGLYCEROL 2); UDP‐sulfoquinovose:DAG sulfoquinovosyltransferase/ transferase 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS34185P239295  eugene3.48300001  6  AT1G03940   transferase family protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55070P385477  eugene3.56740001  28     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50633P354419  eugene3.70910001  6     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS34639P242473  eugene3.98910001  60  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53947P377616  fgenesh1_pg.C_LG_I001103  8     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53777P376431  fgenesh1_pg.C_LG_I003024  63     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53402P373805  fgenesh1_pg.C_LG_IV000363 61     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52196P365365  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  60     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51363P359529  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000005  13     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50813P355682  fgenesh1_pg.C_scaffold_10998000001  61     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51196P358362  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000072  5     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  71     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  42     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55527P388681  fgenesh1_pg.C_scaffold_2495000001  62     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54755P383273  fgenesh1_pg.C_scaffold_294000002  70     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54081P378555  fgenesh1_pg.C_scaffold_399000009  19     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55015P385094  fgenesh1_pg.C_scaffold_4862000001  4     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  45     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50613P354283  fgenesh1_pg.C_scaffold_5891000001  15     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51451P360148  fgenesh1_pg.C_scaffold_82000019  1     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50808P355649  fgenesh1_pg.C_scaffold_8363000001  71     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55681P389757  fgenesh1_pg.C_scaffold_8415000001  48     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55701P389895  fgenesh1_pg.C_scaffold_9755000001  1     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  15  AT1G58025   DNA binding 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43524P304662  fgenesh4_pg.C_LG_V001055 14     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  30  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS15317P107218  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001928  4  AT2G27470   CCAAT‐box binding transcription factor subunit HAP3‐related 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS15505P108529  fgenesh4_pg.C_LG_X001199  1  AT3G21360   oxidoreductase 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43815P306701  fgenesh4_pg.C_LG_XII000557  8     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43986P307902  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000501  2     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  45     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  12  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44401P310807  fgenesh4_pg.C_scaffold_133000118  9  AT1G74180   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44440P311080  fgenesh4_pg.C_scaffold_13692000001  5     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44470P311289  fgenesh4_pg.C_scaffold_14088000001  51     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  2  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS35295P247064  fgenesh4_pg.C_scaffold_15059000001  7  AT4G39050   kinesin‐related protein (MKRP2) 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS35553P248867  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000005  45  AT5G19500   tryptophan/tyrosine permease family protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  54     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  70     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44875P314119  fgenesh4_pg.C_scaffold_19937000001  47     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  60     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  55     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  3     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36827P257786  fgenesh4_pg.C_scaffold_413000002  12  AT1G58390   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  59     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  45  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  45     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  26     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37100P259700  fgenesh4_pg.C_scaffold_626000004  45  AT5G62490   ATHVA22B (Arabidopsis thaliana HVA22 homologue B) 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45630P319405  fgenesh4_pg.C_scaffold_666000001  65     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45644P319508  fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001  48     



XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37443P262098  fgenesh4_pg.C_scaffold_839000001  55  AT2G28440   proline‐rich family protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45819P320727  fgenesh4_pg.C_scaffold_8721000001  58     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  64  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45834P320836  fgenesh4_pg.C_scaffold_8928000001  46     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  38  AT2G04420   nucleic acid binding 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37621P263344  fgenesh4_pg.C_scaffold_9925000001  72  AT3G61760   dynamin‐like protein B (DL1B) 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37623P263359  fgenesh4_pg.C_scaffold_994000003  51  AT2G34150   ATSCAR1 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50215P351494  grail3.0012027101  30     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46093P322647  grail3.0038012201  26     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50137P350950  grail3.0120000601  13     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38279P267950  grail3.0200000402  10  AT2G35640   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38304P268125  grail3.0218000801  56  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50373P352600  grail3.0297000101  38     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50667P354658  grail3.0982000101  49     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38592P270138  grail3.17504000201  6  AT3G26570   PHT2;1 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50715P354995  grail3.21358000101  36     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50723P355054  grail3.3124000101  57     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  59     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46359P324509  gw1.1132.2.1  25     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46579P326049  gw1.13678.2.145     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39408P275854  gw1.1376.5.1  1  AT5G22410   peroxidase 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46632P326419  gw1.1412.1.1  31     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46677P326738  gw1.148.31.1  32     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39579P277050  gw1.149.11.1  68  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39580P277056  gw1.149.12.1  75  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46736P327148  gw1.157.105.143     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39879P279151  gw1.178.81.1  2  AT1G78700   brassinosteroid signalling positive regulator‐related 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  1  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47189P330322  gw1.254.37.1  1  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS40553P283868  gw1.309.19.1  77  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS40558P283904  gw1.3123.2.1  3  AT1G70610   ATTAP1 (Arabidopsis thaliana transporter associated with antigen processing protein 1); ATPase 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47345P331415  gw1.345.6.1  5     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47484P332384  gw1.4226.1.1  65     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47491P332435  gw1.4273.1.1  30  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41033P287225  gw1.4747.1.1  22  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41182P288270  gw1.635.6.1  49  ATMG00030   hypothetical protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  19  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47691P333827  gw1.6575.3.1  6  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41329P289300  gw1.666.3.1  22  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47781P334455  gw1.754.1.1  20     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS21359P149509  gw1.I.502.1  8  AT1G52560   26.5 kDa class I small heat shock protein‐like (HSP26.5‐P) 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS22027P154184  gw1.II.2178.1  6  AT3G63300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22810.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81204.1); contains InterPro domain Pleckstrin‐like 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS22037P154259  gw1.II.2293.1  1  AT4G01240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39658.1); contains domain SSF53335 (SSF53335) 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS22594P158152  gw1.III.2477.1 2  AT1G66390   PAP2 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48434P339026  gw1.IV.1626.1 1  AT4G32300   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48621P340339  gw1.IX.502.1  3  AT5G17770   ATCBR 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  9  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  21  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48897P342266  gw1.VII.2586.1  27     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS25037P175254  gw1.VIII.58.1  2  AT3G06340   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS25322P177252  gw1.X.3063.1  6  AT5G08560   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49222P344546  gw1.XI.2194.1 1  AT2G31180   Myb14at 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  19  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49508P346543  gw1.XIV.33.1  9     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49809P348652  gw1.XVI.163.1 42     
XY  XY1020  1020  9  1  19.4218  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49836P348845  gw1.XVI.2600.1  3  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS03086P021598  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1848  3  AT4G15630   integral membrane family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS28282P197970  estExt_Genewise1_v1.C_1300216  1  AT1G49740   phospholipase C 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS00025P000169  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I1253  3  AT2G28950   ATHEXP ALPHA 1.8 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS04893P034245  eugene3.00002146  43  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50315P352194  eugene3.00030422  44     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS06116P042809  eugene3.00030516  1  AT4G16695   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39966.1) 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS06688P046810  eugene3.00041122  1  AT3G02100   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  16  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS08293P058049  eugene3.00081469  2  AT1G03070   glutamate binding / 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09188P064312  eugene3.00102435  1  AT5G61412   unknown protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09315P065202  eugene3.00110439  2  AT2G23590   hydrolase 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09349P065443  eugene3.00110621  3  AT1G17147   similar to VQ motif‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G78410.1); similar to Avr9/Cf‐9 rapidly elicited protein 169 [Nicotiana tabacum] (GB:AAG43552.1); contains InterPro domain VQ (InterPro:IPR008889) 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51880P363149  eugene3.00170228  9     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS11793P082546  eugene3.00180606  43  AT2G32835   RALFL16 (RALF‐LIKE 16) 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS29875P209119  eugene3.00640241  2  AT5G44265   lipid binding 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS29878P209141  eugene3.00640244  1  AT3G60030   SPL12 (SQUAMOSA PROMOTER‐BINDING PROTEIN‐LIKE 12); transcription factor 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42550P297846  eugene3.01170034  45     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50959P356701  eugene3.01800030  71     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42715P299003  eugene3.02140013  59     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  56     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42740P299180  eugene3.02460001  48     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42750P299247  eugene3.02510003  70     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31507P220548  eugene3.03760007  17  AT3G26730   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42818P299723  eugene3.04440001  47  AT3G07820   polygalacturonase 3 (PGA3) / pectinase 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31678P221745  eugene3.06350004  17  AT3G29630   glycosyltransferase family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55246P386714  eugene3.08730001  44     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32140P224976  eugene3.113410001  3  AT3G44840   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32260P225819  eugene3.12340003  2  AT5G37510   EMB1467 (EMBRYO DEFECTIVE 1467); NADH dehydrogenase 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50421P352937  eugene3.126440001  2     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32715P229005  eugene3.158650001  5  AT4G17300   ATNS1 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50467P353260  eugene3.172110001  13     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32913P230391  eugene3.17700001  41  AT5G48600   SMC4 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33196P232371  eugene3.205670001  4  AT2G35800   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  5  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33804P236628  eugene3.31580001  1  AT1G34470   permease‐related 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33906P237337  eugene3.32930001  5  AT3G27960   kinesin light chain‐related 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33930P237504  eugene3.33210001  1  AT5G01220   SQD2 (SULFOQUINOVOSYLDIACYLGLYCEROL 2); UDP‐sulfoquinovose:DAG sulfoquinovosyltransferase/ transferase 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS34185P239295  eugene3.48300001  6  AT1G03940   transferase family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55070P385477  eugene3.56740001  26     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50633P354419  eugene3.70910001  6     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS34603P242217  eugene3.93780001  6  AT3G47390   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS34639P242473  eugene3.98910001  54  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 



XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53947P377616  fgenesh1_pg.C_LG_I001103  8     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53777P376431  fgenesh1_pg.C_LG_I003024  58     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53402P373805  fgenesh1_pg.C_LG_IV000363 55     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52196P365365  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  56     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50813P355682  fgenesh1_pg.C_scaffold_10998000001  57     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51196P358362  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000072  5     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  64     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50085P350585  fgenesh1_pg.C_scaffold_188000012  38     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55527P388681  fgenesh1_pg.C_scaffold_2495000001  56     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54081P378555  fgenesh1_pg.C_scaffold_399000009  16     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55015P385094  fgenesh1_pg.C_scaffold_4862000001  4     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55041P385276  fgenesh1_pg.C_scaffold_519000002  42     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50613P354283  fgenesh1_pg.C_scaffold_5891000001  14     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51451P360148  fgenesh1_pg.C_scaffold_82000019  1     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50808P355649  fgenesh1_pg.C_scaffold_8363000001  64     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  13  AT1G58025   DNA binding 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS12593P088151  fgenesh4_pg.C_LG_I002130  4     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS13165P092152  fgenesh4_pg.C_LG_II001990  3  AT5G23450   ATLCBK1 (A. THALIANA LONG‐CHAIN BASE (LCB) KINASE 1); diacylglycerol kinase 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43470P304284  fgenesh4_pg.C_LG_IX000868 2  AT5G58560   phosphatidate cytidylyltransferase family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43524P304662  fgenesh4_pg.C_LG_V001055 11     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS15317P107218  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001928  4  AT2G27470   CCAAT‐box binding transcription factor subunit HAP3‐related 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS15505P108529  fgenesh4_pg.C_LG_X001199  1  AT3G21360   oxidoreductase 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43815P306701  fgenesh4_pg.C_LG_XII000557  7     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43958P307703  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000289  59  AT5G44180   homeobox transcription factor 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43986P307902  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000501  2     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  43     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  11  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44401P310807  fgenesh4_pg.C_scaffold_133000118  11  AT1G74180   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44440P311080  fgenesh4_pg.C_scaffold_13692000001  4     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44470P311289  fgenesh4_pg.C_scaffold_14088000001  47     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  2  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS35295P247064  fgenesh4_pg.C_scaffold_15059000001  10  AT4G39050   kinesin‐related protein (MKRP2) 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS35553P248867  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000005  41  AT5G19500   tryptophan/tyrosine permease family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  50     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  65     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44875P314119  fgenesh4_pg.C_scaffold_19937000001  41     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44910P314366  fgenesh4_pg.C_scaffold_2068000001  55     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  49     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36554P255875  fgenesh4_pg.C_scaffold_3186000001  8  AT5G06530   ABC transporter family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  3     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36827P257786  fgenesh4_pg.C_scaffold_413000002  10  AT1G58390   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  53     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  41  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  39     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  23     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45630P319405  fgenesh4_pg.C_scaffold_666000001  59     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45644P319508  fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001  44     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37443P262098  fgenesh4_pg.C_scaffold_839000001  50  AT2G28440   proline‐rich family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45819P320727  fgenesh4_pg.C_scaffold_8721000001  53     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  59  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45834P320836  fgenesh4_pg.C_scaffold_8928000001  44     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  35  AT2G04420   nucleic acid binding 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37621P263344  fgenesh4_pg.C_scaffold_9925000001  66  AT3G61760   dynamin‐like protein B (DL1B) 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37623P263359  fgenesh4_pg.C_scaffold_994000003  45  AT2G34150   ATSCAR1 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS18132P126921  grail3.0001050101  2  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50215P351494  grail3.0012027101  28     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46093P322647  grail3.0038012201  24     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50137P350950  grail3.0120000601  12     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38279P267950  grail3.0200000402  9  AT2G35640   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38304P268125  grail3.0218000801  51  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50373P352600  grail3.0297000101  35     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50667P354658  grail3.0982000101  45     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38592P270138  grail3.17504000201  9  AT3G26570   PHT2;1 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50715P354995  grail3.21358000101  33     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50723P355054  grail3.3124000101  52     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55165P386142  grail3.7295000101  54     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38899P272293  gw1.107.10.1  2  AT5G53950   CUC2 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46359P324509  gw1.1132.2.1  22     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46579P326049  gw1.13678.2.140     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39408P275854  gw1.1376.5.1  1  AT5G22410   peroxidase 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46632P326419  gw1.1412.1.1  28     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46677P326738  gw1.148.31.1  30     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39579P277050  gw1.149.11.1  63  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39580P277056  gw1.149.12.1  68  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46736P327148  gw1.157.105.139     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39879P279151  gw1.178.81.1  3  AT1G78700   brassinosteroid signalling positive regulator‐related 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  1  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS40553P283868  gw1.309.19.1  70  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS40558P283904  gw1.3123.2.1  3  AT1G70610   ATTAP1 (Arabidopsis thaliana transporter associated with antigen processing protein 1); ATPase 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47484P332384  gw1.4226.1.1  58     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47491P332435  gw1.4273.1.1  26  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41033P287225  gw1.4747.1.1  21  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41182P288270  gw1.635.6.1  44  ATMG00030   hypothetical protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  16  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47691P333827  gw1.6575.3.1  6  AT1G69940   ATPPME1; pectinesterase 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41329P289300  gw1.666.3.1  19  AT1G66170   MMD1 (MALE MEIOCYTE DEATH 1); DNA binding 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47781P334455  gw1.754.1.1  20     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS21359P149509  gw1.I.502.1  6  AT1G52560   26.5 kDa class I small heat shock protein‐like (HSP26.5‐P) 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS22027P154184  gw1.II.2178.1  7  AT3G63300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22810.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81204.1); contains InterPro domain Pleckstrin‐like 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS22037P154259  gw1.II.2293.1  2  AT4G01240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39658.1); contains domain SSF53335 (SSF53335) 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48434P339026  gw1.IV.1626.1 1  AT4G32300   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48621P340339  gw1.IX.502.1  4  AT5G17770   ATCBR 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  9  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  20  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48897P342266  gw1.VII.2586.1  26     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS25037P175254  gw1.VIII.58.1  1  AT3G06340   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49222P344546  gw1.XI.2194.1 1  AT2G31180   Myb14at 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS26307P184144  gw1.XIII.158.1 2  AT3G10985   ATWI‐12 



XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  15  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49508P346543  gw1.XIV.33.1  8     
XY  XY1021  1021  9  1  19.4418  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49836P348845  gw1.XVI.2600.1  2  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS03086P021598  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1848  4  AT4G15630   integral membrane family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS28282P197970  estExt_Genewise1_v1.C_1300216  2  AT1G49740   phospholipase C 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS00025P000169  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I1253  3  AT2G28950   ATHEXP ALPHA 1.8 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS00067P000464  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I3108  6  AT3G01930   nodulin family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41769P292380  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X3270  1  AT5G17770   ATCBR 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS04893P034245  eugene3.00002146  30  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50315P352194  eugene3.00030422  30     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS06116P042809  eugene3.00030516  1  AT4G16695   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39966.1) 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS06688P046810  eugene3.00041122  1  AT3G02100   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS06694P046852  eugene3.00041144  2  AT4G34350   CLB6 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS07814P054695  eugene3.00070624  10  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS08293P058049  eugene3.00081469  2  AT1G03070   glutamate binding / 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS08429P059001  eugene3.00090113  1  AT2G27090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G39790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67364.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09188P064312  eugene3.00102435  1  AT5G61412   unknown protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09315P065202  eugene3.00110439  2  AT2G23590   hydrolase 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09451P066152  eugene3.00110971  5  AT1G52855   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15534.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39221.1) 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS09817P068715  eugene3.00120841  1  AT4G24780   pectate lyase family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS10704P074924  eugene3.00141047  7  AT3G08000   RNA‐binding protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51880P363149  eugene3.00170228  7     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS29875P209119  eugene3.00640241  6  AT5G44265   lipid binding 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS29878P209141  eugene3.00640244  2  AT3G60030   SPL12 (SQUAMOSA PROMOTER‐BINDING PROTEIN‐LIKE 12); transcription factor 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42550P297846  eugene3.01170034  30     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50959P356701  eugene3.01800030  47     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31098P217686  eugene3.01930012  1  AT2G24450   FLA3 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 3 PRECURSOR) 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42715P299003  eugene3.02140013  38     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50385P352684  eugene3.02390004  38     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42750P299247  eugene3.02510003  47     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31507P220548  eugene3.03760007  17  AT3G26730   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS42818P299723  eugene3.04440001  32  AT3G07820   polygalacturonase 3 (PGA3) / pectinase 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31678P221745  eugene3.06350004  14  AT3G29630   glycosyltransferase family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS31731P222112  eugene3.06770009  3  AT3G57300   transcriptional activator 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55246P386714  eugene3.08730001  31     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32140P224976  eugene3.113410001  2  AT3G44840   S‐adenosyl‐L‐methionine:carboxyl methyltransferase family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32260P225819  eugene3.12340003  4  AT5G37510   EMB1467 (EMBRYO DEFECTIVE 1467); NADH dehydrogenase 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50421P352937  eugene3.126440001  2     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54326P380273  eugene3.13800001  5     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32540P227778  eugene3.14500003  1     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32715P229005  eugene3.158650001  7  AT4G17300   ATNS1 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS32913P230391  eugene3.17700001  27  AT5G48600   SMC4 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33196P232371  eugene3.205670001  6  AT2G35800   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  8  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33804P236628  eugene3.31580001  1  AT1G34470   permease‐related 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33906P237337  eugene3.32930001  5  AT3G27960   kinesin light chain‐related 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33910P237367  eugene3.32950001  4  AT1G58220   myb family transcription factor 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS33930P237504  eugene3.33210001  1  AT5G01220   SQD2 (SULFOQUINOVOSYLDIACYLGLYCEROL 2); UDP‐sulfoquinovose:DAG sulfoquinovosyltransferase/ transferase 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS34185P239295  eugene3.48300001  8  AT1G03940   transferase family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55070P385477  eugene3.56740001  18     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50633P354419  eugene3.70910001  5     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS34603P242217  eugene3.93780001  7  AT3G47390   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS34639P242473  eugene3.98910001  36  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53947P377616  fgenesh1_pg.C_LG_I001103  4     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53777P376431  fgenesh1_pg.C_LG_I003024  40     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS53402P373805  fgenesh1_pg.C_LG_IV000363 36     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52771P369384  fgenesh1_pg.C_LG_X000117  1     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS52196P365365  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001169  39     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50813P355682  fgenesh1_pg.C_scaffold_10998000001  38     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51196P358362  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000072  6     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54081P378555  fgenesh1_pg.C_scaffold_399000009  13     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS55015P385094  fgenesh1_pg.C_scaffold_4862000001  4     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50613P354283  fgenesh1_pg.C_scaffold_5891000001  11     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS51451P360148  fgenesh1_pg.C_scaffold_82000019  2     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS12430P087010  fgenesh4_pg.C_LG_I001163  8  AT1G58025   DNA binding 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS12593P088151  fgenesh4_pg.C_LG_I002130  6     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS13165P092152  fgenesh4_pg.C_LG_II001990  5  AT5G23450   ATLCBK1 (A. THALIANA LONG‐CHAIN BASE (LCB) KINASE 1); diacylglycerol kinase 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS13525P094672  fgenesh4_pg.C_LG_III001312 1  AT4G20310   metalloendopeptidase 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43470P304284  fgenesh4_pg.C_LG_IX000868 2  AT5G58560   phosphatidate cytidylyltransferase family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43524P304662  fgenesh4_pg.C_LG_V001055 10     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS14737P103158  fgenesh4_pg.C_LG_VI001903 1  AT4G31820   ENP 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS15317P107218  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001928  7  AT2G27470   CCAAT‐box binding transcription factor subunit HAP3‐related 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS16088P112615  fgenesh4_pg.C_LG_XII001299  7  AT2G35100   ARAD1 (ARABINAN DEFICIENT 1); catalytic/ transferase 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43919P307428  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001403  11     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS43958P307703  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000289  40  AT5G44180   homeobox transcription factor 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44077P308536  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000982  28     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44362P310533  fgenesh4_pg.C_scaffold_12767000001  7  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44401P310807  fgenesh4_pg.C_scaffold_133000118  19  AT1G74180   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44470P311289  fgenesh4_pg.C_scaffold_14088000001  29     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44510P311565  fgenesh4_pg.C_scaffold_14737000001  2  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS35295P247064  fgenesh4_pg.C_scaffold_15059000001  17  AT4G39050   kinesin‐related protein (MKRP2) 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS35553P248867  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000005  28  AT5G19500   tryptophan/tyrosine permease family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44679P312747  fgenesh4_pg.C_scaffold_16975000001  33     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS44731P313113  fgenesh4_pg.C_scaffold_17724000001  43     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45054P315374  fgenesh4_pg.C_scaffold_229000016  1     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45195P316359  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000003  35     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36548P255836  fgenesh4_pg.C_scaffold_3175000001  9  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36554P255875  fgenesh4_pg.C_scaffold_3186000001  11  AT5G06530   ABC transporter family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45274P316917  fgenesh4_pg.C_scaffold_3631000002  3     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS36827P257786  fgenesh4_pg.C_scaffold_413000002  8  AT1G58390   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  37     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45514P318597  fgenesh4_pg.C_scaffold_5487000002  23     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45527P318687  fgenesh4_pg.C_scaffold_5695000001  16     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45567P318966  fgenesh4_pg.C_scaffold_614000002  7     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45630P319405  fgenesh4_pg.C_scaffold_666000001  42     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45644P319508  fgenesh4_pg.C_scaffold_6929000001  32     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37443P262098  fgenesh4_pg.C_scaffold_839000001  36  AT2G28440   proline‐rich family protein 



XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45819P320727  fgenesh4_pg.C_scaffold_8721000001  35     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37507P262543  fgenesh4_pg.C_scaffold_8750000001  41  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS45834P320836  fgenesh4_pg.C_scaffold_8928000001  29     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS37618P263326  fgenesh4_pg.C_scaffold_9915000001  6  AT1G70250   receptor serine/threonine kinase 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS18132P126921  grail3.0001050101  3  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46093P322647  grail3.0038012201  17     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50137P350950  grail3.0120000601  9     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38279P267950  grail3.0200000402  7  AT2G35640   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38304P268125  grail3.0218000801  34  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50373P352600  grail3.0297000101  25     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50667P354658  grail3.0982000101  30     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS54328P380286  grail3.1388000101  1     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38540P269778  grail3.1450000101  7  AT1G78310   VQ motif‐containing protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38592P270138  grail3.17504000201  13  AT3G26570   PHT2;1 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS50473P353304  grail3.1793000101  4     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS38899P272293  gw1.107.10.1  2  AT5G53950   CUC2 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46579P326049  gw1.13678.2.125     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39408P275854  gw1.1376.5.1  1  AT5G22410   peroxidase 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46632P326419  gw1.1412.1.1  18     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39580P277056  gw1.149.12.1  46  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS46736P327148  gw1.157.105.125     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39879P279151  gw1.178.81.1  6  AT1G78700   brassinosteroid signalling positive regulator‐related 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS39964P279747  gw1.187.90.1  1  AT4G18450   ethylene‐responsive factor 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS40558P283904  gw1.3123.2.1  6  AT1G70610   ATTAP1 (Arabidopsis thaliana transporter associated with antigen processing protein 1); ATPase 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47484P332384  gw1.4226.1.1  40     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41033P287225  gw1.4747.1.1  17  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41182P288270  gw1.635.6.1  32  ATMG00030   hypothetical protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41233P288627  gw1.64.59.1  12  AT3G22060   receptor protein kinase‐related 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS47781P334455  gw1.754.1.1  15     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS41539P290770  gw1.833.3.1  3  AT1G58440   XF1 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS21359P149509  gw1.I.502.1  5  AT1G52560   26.5 kDa class I small heat shock protein‐like (HSP26.5‐P) 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS22027P154184  gw1.II.2178.1  12  AT3G63300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22810.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81204.1); contains InterPro domain Pleckstrin‐like 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS22037P154259  gw1.II.2293.1  3  AT4G01240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39658.1); contains domain SSF53335 (SSF53335) 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS22136P154950  gw1.II.3068.1  6  AT1G26880   60S ribosomal protein L34 (RPL34A) 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48434P339026  gw1.IV.1626.1 1  AT4G32300   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48621P340339  gw1.IX.502.1  6  AT5G17770   ATCBR 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48765P341347  gw1.V.4840.1  6  AT5G23960   terpene synthase/cyclase family protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS24491P171434  gw1.VII.2057.1  15  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS48897P342266  gw1.VII.2586.1  17     
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49222P344546  gw1.XI.2194.1 1  AT2G31180   Myb14at 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS26307P184144  gw1.XIII.158.1 3  AT3G10985   ATWI‐12 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS26337P184359  gw1.XIII.1845.1  11  AT3G07360   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1023  1023  9  1  19.4818  rG3457 ‐ G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  E_POPLARS49836P348845  gw1.XVI.2600.1  1  AT1G19260   hAT dimerisation domain‐containing protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS28282P197970  estExt_Genewise1_v1.C_1300216  2  AT1G49740   phospholipase C 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS00067P000464  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I3108  12  AT3G01930   nodulin family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS00366P002557  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III1447  25  AT5G24690   similar to RER1 (RETICULATA‐RELATED 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24736.1) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS01757P012297  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVIII2926  2  AT5G57660   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS06116P042809  eugene3.00030516  2  AT4G16695   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39966.1) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS06688P046810  eugene3.00041122  8  AT3G02100   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS06694P046852  eugene3.00041144  7  AT4G34350   CLB6 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS08429P059001  eugene3.00090113  1  AT2G27090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G39790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67364.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS09092P063642  eugene3.00101880  2  AT1G07370   PCNA1 (PROLIFERATING CELLULAR NUCLEAR ANTIGEN); DNA binding / DNA polymerase processivity factor 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS09188P064312  eugene3.00102435  1  AT5G61412   unknown protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS09333P065326  eugene3.00110508  1  AT1G29690   CAD1 (CONSTITUTIVELY ACTIVATED CELL DEATH 1) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS09451P066152  eugene3.00110971  6  AT1G52855   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15534.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39221.1) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS09771P068395  eugene3.00120678  1  AT5G62600   transportin‐SR‐related 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS09817P068715  eugene3.00120841  2  AT4G24780   pectate lyase family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS10570P073987  eugene3.00140594  30  AT1G54520   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96363.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1517 (InterPro:IPR010903) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS10704P074924  eugene3.00141047  15  AT3G08000   RNA‐binding protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS11605P081235  eugene3.00170222  15  AT2G01050   nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS11784P082486  eugene3.00180577  41  AT5G27100   ATGLR2.1 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS29875P209119  eugene3.00640241  30  AT5G44265   lipid binding 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS29878P209141  eugene3.00640244  7  AT3G60030   SPL12 (SQUAMOSA PROMOTER‐BINDING PROTEIN‐LIKE 12); transcription factor 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS30099P210689  eugene3.00860045  19  AT1G57765   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09645.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46867.1) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS30887P216205  eugene3.01640033  23  AT2G07360   SH3 domain‐containing protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS30936P216549  eugene3.01660059  9  AT3G20290   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS31098P217686  eugene3.01930012  1  AT2G24450   FLA3 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 3 PRECURSOR) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS31426P219980  eugene3.03070002  14  AT2G28490   cupin family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS54068P378464  eugene3.03090002  32     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS31731P222112  eugene3.06770009  3  AT3G57300   transcriptional activator 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32112P224782  eugene3.111150001  13  AT1G01620   PIP1C 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32260P225819  eugene3.12340003  5  AT5G37510   EMB1467 (EMBRYO DEFECTIVE 1467); NADH dehydrogenase 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32316P226209  eugene3.12790003  12  AT2G02770   COP1‐interacting protein‐related 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS54326P380273  eugene3.13800001  12     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32540P227778  eugene3.14500003  1     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32585P228093  eugene3.147620001  13  AT1G51720   glutamate dehydrogenase 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32715P229005  eugene3.158650001  8  AT4G17300   ATNS1 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32716P229008  eugene3.158680001  6  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32805P229633  eugene3.165940001  17  AT5G44030   IRX5 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32923P230455  eugene3.177770001  1  AT3G55160   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14954.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN72934.1); similar to unknown [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO72654.1); contains InterPro domain HEAT 
(InterPro:IPR000357) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS33016P231110  eugene3.186240002  15  AT3G21480   similar to BRCT domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G03130.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71038.1); contains InterPro domain BRCT; (InterPro:IPR001357) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS33196P232371  eugene3.205670001  6  AT2G35800   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  9  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS33910P237367  eugene3.32950001  4  AT1G58220   myb family transcription factor 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS33930P237504  eugene3.33210001  1  AT5G01220   SQD2 (SULFOQUINOVOSYLDIACYLGLYCEROL 2); UDP‐sulfoquinovose:DAG sulfoquinovosyltransferase/ transferase 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS34185P239295  eugene3.48300001  11  AT1G03940   transferase family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43047P301327  eugene3.65510001  3     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS52771P369384  fgenesh1_pg.C_LG_X000117  1     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS52345P366403  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000811  11     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS51260P358807  fgenesh1_pg.C_scaffold_130000053  24     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS51196P358362  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000072  7     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS55780P390447  fgenesh1_pg.C_scaffold_20598000001  11     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS55604P389221  fgenesh1_pg.C_scaffold_5064000001  30     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS51451P360148  fgenesh1_pg.C_scaffold_82000019  11     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS12593P088151  fgenesh4_pg.C_LG_I002130  21     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS13165P092152  fgenesh4_pg.C_LG_II001990  9  AT5G23450   ATLCBK1 (A. THALIANA LONG‐CHAIN BASE (LCB) KINASE 1); diacylglycerol kinase 



XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS13525P094672  fgenesh4_pg.C_LG_III001312 5  AT4G20310   metalloendopeptidase 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS13799P096589  fgenesh4_pg.C_LG_IV001000 24  AT4G34300   glycine‐rich protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS13852P096964  fgenesh4_pg.C_LG_IV001366 1  AT4G39010   ATGH9B18 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B18); hydrolase 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43470P304284  fgenesh4_pg.C_LG_IX000868 4  AT5G58560   phosphatidate cytidylyltransferase family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14256P099789  fgenesh4_pg.C_LG_V000741 30     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14605P102231  fgenesh4_pg.C_LG_VI001157 24  AT5G03415   DPB 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14729P103098  fgenesh4_pg.C_LG_VI001871 2  AT2G18950   ATHPT 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14737P103158  fgenesh4_pg.C_LG_VI001903 2  AT4G31820   ENP 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14861P104023  fgenesh4_pg.C_LG_VII000733  5  AT5G36690   AT5G36690 and AT5G36780 represent identical copies. The duplication within clone F27C7 is believed an artifact with only one true copy existing. 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS15317P107218  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001928  11  AT2G27470   CCAAT‐box binding transcription factor subunit HAP3‐related 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43701P305904  fgenesh4_pg.C_LG_X001936  5     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43753P306268  fgenesh4_pg.C_LG_XI000475 24     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS16020P112136  fgenesh4_pg.C_LG_XII000943  5  AT2G38820   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22970.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22614.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF506 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS16088P112615  fgenesh4_pg.C_LG_XII001299  11  AT2G35100   ARAD1 (ARABINAN DEFICIENT 1); catalytic/ transferase 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43919P307428  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001403  14     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43994P307954  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000624  28     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS44401P310807  fgenesh4_pg.C_scaffold_133000118  30  AT1G74180   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS35148P246033  fgenesh4_pg.C_scaffold_13809000001  4  AT4G01870   tolB protein‐related 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS35295P247064  fgenesh4_pg.C_scaffold_15059000001  24  AT4G39050   kinesin‐related protein (MKRP2) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS45054P315374  fgenesh4_pg.C_scaffold_229000016  1     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS36548P255836  fgenesh4_pg.C_scaffold_3175000001  26  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS36554P255875  fgenesh4_pg.C_scaffold_3186000001  13  AT5G06530   ABC transporter family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS36644P256506  fgenesh4_pg.C_scaffold_3570000002  26  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS36929P258501  fgenesh4_pg.C_scaffold_4824000001  25  AT4G25440   ZFWD1 (zinc finger WD40 repeat protein 1); nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS45567P318966  fgenesh4_pg.C_scaffold_614000002  25     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS37120P259836  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000009  13  AT5G54585   unknown protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS37618P263326  fgenesh4_pg.C_scaffold_9915000001  8  AT1G70250   receptor serine/threonine kinase 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS17396P121768  fgenesh4_pm.C_LG_IX000303  10  AT3G48690   ATCXE12 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 12); carboxylesterase 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS18132P126921  grail3.0001050101  4  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS18486P129399  grail3.0004036601  6  AT3G53560   chloroplast lumen common family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS18943P132598  grail3.0011006201  6  AT5G09270   similar to hypothetical protein OsI_004420 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY76573.1) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS19857P138996  grail3.0034008201  2  AT1G71696   SOL1 (suppressor of LLP1 1); carboxypeptidase A 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS20206P141437  grail3.0050003701  19  AT3G06860   MFP2 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS54328P380286  grail3.1388000101  3     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS38540P269778  grail3.1450000101  8  AT1G78310   VQ motif‐containing protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS38592P270138  grail3.17504000201  14  AT3G26570   PHT2;1 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS50473P353304  grail3.1793000101  12     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS50503P353514  grail3.21482000201  7     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS50747P355222  grail3.7372000201  7     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS46465P325250  gw1.12408.1.111     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS39879P279151  gw1.178.81.1  17  AT1G78700   brassinosteroid signalling positive regulator‐related 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS40499P283491  gw1.29.392.1  1  AT4G17950   DNA‐binding family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS40558P283904  gw1.3123.2.1  9  AT1G70610   ATTAP1 (Arabidopsis thaliana transporter associated with antigen processing protein 1); ATPase 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS41539P290770  gw1.833.3.1  5  AT1G58440   XF1 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS21781P152463  gw1.I.9225.1  17  AT4G22910   signal transducer 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS48242P337686  gw1.I.9606.1  15  AT1G08510   FATB (FATTY ACYL‐ACP THIOESTERASES B); acyl carrier/ acyl‐ACP thioesterase 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS22027P154184  gw1.II.2178.1  22  AT3G63300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22810.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81204.1); contains InterPro domain Pleckstrin‐like 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS22037P154259  gw1.II.2293.1  6  AT4G01240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39658.1); contains domain SSF53335 (SSF53335) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS22136P154950  gw1.II.3068.1  25  AT1G26880   60S ribosomal protein L34 (RPL34A) 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS22202P155414  gw1.II.3575.1  6  AT2G31200   ADF6 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 6); actin binding 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS23020P161139  gw1.IV.4395.1 17  AT5G39940   oxidoreductase 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS23048P161331  gw1.IV.588.1  14  AT4G39230   isoflavone reductase 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS48621P340339  gw1.IX.502.1  9  AT5G17770   ATCBR 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS23609P165259  gw1.V.2033.1  3  AT4G35230   protein kinase family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS23834P166832  gw1.V.4061.1  25  AT4G36920   FL1 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS26307P184144  gw1.XIII.158.1 10  AT3G10985   ATWI‐12 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS49687P347802  gw1.XIX.435.1 15     
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS27177P190235  gw1.XV.1235.1  3  AT1G74780   nodulin family protein 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS27917P195414  gw1.XVIII.1200.1  10  AT3G63520   ATNCED1 
XY  XY1028  1028  9  2  19.5626  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS28177P197237  gw1.XVIII.574.1  11  AT1G53920   GLIP5 (GDSL‐motif lipase 5); carboxylesterase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS28282P197970  estExt_Genewise1_v1.C_1300216  2  AT1G49740   phospholipase C 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS00366P002557  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III1447  26  AT5G24690   similar to RER1 (RETICULATA‐RELATED 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24736.1) 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS01757P012297  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVIII2926  2  AT5G57660   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS06688P046810  eugene3.00041122  8  AT3G02100   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS06694P046852  eugene3.00041144  7  AT4G34350   CLB6 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS07117P049813  eugene3.00051586  2  AT1G77280   protein kinase family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS07201P050405  eugene3.00060270  10  AT3G10480   ANAC050 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS08429P059001  eugene3.00090113  1  AT2G27090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G39790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67364.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS09092P063642  eugene3.00101880  2  AT1G07370   PCNA1 (PROLIFERATING CELLULAR NUCLEAR ANTIGEN); DNA binding / DNA polymerase processivity factor 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS09333P065326  eugene3.00110508  1  AT1G29690   CAD1 (CONSTITUTIVELY ACTIVATED CELL DEATH 1) 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS09451P066152  eugene3.00110971  6  AT1G52855   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15534.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39221.1) 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS09771P068395  eugene3.00120678  1  AT5G62600   transportin‐SR‐related 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS09817P068715  eugene3.00120841  2  AT4G24780   pectate lyase family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS10570P073987  eugene3.00140594  31  AT1G54520   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96363.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1517 (InterPro:IPR010903) 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS10704P074924  eugene3.00141047  15  AT3G08000   RNA‐binding protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS11230P078609  eugene3.00160283  2  AT1G28110   SCPL45; serine carboxypeptidase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS11784P082486  eugene3.00180577  44  AT5G27100   ATGLR2.1 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS29748P208236  eugene3.00440216  32  AT4G24975   self‐incompatibility protein‐related 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS29875P209119  eugene3.00640241  30  AT5G44265   lipid binding 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS29878P209141  eugene3.00640244  6  AT3G60030   SPL12 (SQUAMOSA PROMOTER‐BINDING PROTEIN‐LIKE 12); transcription factor 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS30099P210689  eugene3.00860045  21  AT1G57765   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09645.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46867.1) 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS30887P216205  eugene3.01640033  23  AT2G07360   SH3 domain‐containing protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS30936P216549  eugene3.01660059  10  AT3G20290   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS31098P217686  eugene3.01930012  1  AT2G24450   FLA3 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 3 PRECURSOR) 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS54068P378464  eugene3.03090002  32     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS31731P222112  eugene3.06770009  3  AT3G57300   transcriptional activator 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32112P224782  eugene3.111150001  13  AT1G01620   PIP1C 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32316P226209  eugene3.12790003  12  AT2G02770   COP1‐interacting protein‐related 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32330P226306  eugene3.12890001  2  AT2G16660   nodulin family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS54326P380273  eugene3.13800001  8     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32540P227778  eugene3.14500003  1     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32585P228093  eugene3.147620001  14  AT1G51720   glutamate dehydrogenase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32715P229005  eugene3.158650001  8  AT4G17300   ATNS1 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32716P229008  eugene3.158680001  7  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32923P230455  eugene3.177770001  1  AT3G55160   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14954.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN72934.1); similar to unknown [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO72654.1); contains InterPro domain HEAT 
(InterPro:IPR000357) 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS33016P231110  eugene3.186240002  17  AT3G21480   similar to BRCT domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G03130.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71038.1); contains InterPro domain BRCT; (InterPro:IPR001357) 



XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS33196P232371  eugene3.205670001  6  AT2G35800   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  10  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS33910P237367  eugene3.32950001  2  AT1G58220   myb family transcription factor 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS33930P237504  eugene3.33210001  1  AT5G01220   SQD2 (SULFOQUINOVOSYLDIACYLGLYCEROL 2); UDP‐sulfoquinovose:DAG sulfoquinovosyltransferase/ transferase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS34185P239295  eugene3.48300001  7  AT1G03940   transferase family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43047P301327  eugene3.65510001  3     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS52771P369384  fgenesh1_pg.C_LG_X000117  1     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS52505P367524  fgenesh1_pg.C_LG_XII000542  1     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS52345P366403  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000811  12     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS51260P358807  fgenesh1_pg.C_scaffold_130000053  27     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS51196P358362  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000072  7     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS55780P390447  fgenesh1_pg.C_scaffold_20598000001  13     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS55604P389221  fgenesh1_pg.C_scaffold_5064000001  29     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS51451P360148  fgenesh1_pg.C_scaffold_82000019  12     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS12593P088151  fgenesh4_pg.C_LG_I002130  20     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS13165P092152  fgenesh4_pg.C_LG_II001990  8  AT5G23450   ATLCBK1 (A. THALIANA LONG‐CHAIN BASE (LCB) KINASE 1); diacylglycerol kinase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS13525P094672  fgenesh4_pg.C_LG_III001312 5  AT4G20310   metalloendopeptidase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS13799P096589  fgenesh4_pg.C_LG_IV001000 25  AT4G34300   glycine‐rich protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS13852P096964  fgenesh4_pg.C_LG_IV001366 2  AT4G39010   ATGH9B18 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B18); hydrolase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43470P304284  fgenesh4_pg.C_LG_IX000868 3  AT5G58560   phosphatidate cytidylyltransferase family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14256P099789  fgenesh4_pg.C_LG_V000741 27     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14605P102231  fgenesh4_pg.C_LG_VI001157 25  AT5G03415   DPB 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14729P103098  fgenesh4_pg.C_LG_VI001871 2  AT2G18950   ATHPT 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14737P103158  fgenesh4_pg.C_LG_VI001903 2  AT4G31820   ENP 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14861P104023  fgenesh4_pg.C_LG_VII000733  6  AT5G36690   AT5G36690 and AT5G36780 represent identical copies. The duplication within clone F27C7 is believed an artifact with only one true copy existing. 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS15317P107218  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001928  8  AT2G27470   CCAAT‐box binding transcription factor subunit HAP3‐related 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43701P305904  fgenesh4_pg.C_LG_X001936  4     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43753P306268  fgenesh4_pg.C_LG_XI000475 23     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS16020P112136  fgenesh4_pg.C_LG_XII000943  5  AT2G38820   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22970.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22614.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF506 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS16088P112615  fgenesh4_pg.C_LG_XII001299  11  AT2G35100   ARAD1 (ARABINAN DEFICIENT 1); catalytic/ transferase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43919P307428  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001403  15     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43994P307954  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000624  29     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS44401P310807  fgenesh4_pg.C_scaffold_133000118  32  AT1G74180   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS35148P246033  fgenesh4_pg.C_scaffold_13809000001  5  AT4G01870   tolB protein‐related 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS35295P247064  fgenesh4_pg.C_scaffold_15059000001  26  AT4G39050   kinesin‐related protein (MKRP2) 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS45054P315374  fgenesh4_pg.C_scaffold_229000016  1     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS36548P255836  fgenesh4_pg.C_scaffold_3175000001  28  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS36554P255875  fgenesh4_pg.C_scaffold_3186000001  15  AT5G06530   ABC transporter family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS36644P256506  fgenesh4_pg.C_scaffold_3570000002  22  AT4G12010   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS36929P258501  fgenesh4_pg.C_scaffold_4824000001  21  AT4G25440   ZFWD1 (zinc finger WD40 repeat protein 1); nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS45567P318966  fgenesh4_pg.C_scaffold_614000002  27     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS37120P259836  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000009  14  AT5G54585   unknown protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS37519P262631  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000037  28  AT3G26782   binding 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS37608P263252  fgenesh4_pg.C_scaffold_9806000002  6  AT3G22200   POP2 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS37618P263326  fgenesh4_pg.C_scaffold_9915000001  8  AT1G70250   receptor serine/threonine kinase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS17396P121768  fgenesh4_pm.C_LG_IX000303  10  AT3G48690   ATCXE12 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 12); carboxylesterase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS18132P126921  grail3.0001050101  4  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS18486P129399  grail3.0004036601  7  AT3G53560   chloroplast lumen common family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS18943P132598  grail3.0011006201  6  AT5G09270   similar to hypothetical protein OsI_004420 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY76573.1) 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS19746P138219  grail3.0031021401  1  AT5G54165   unknown protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS19857P138996  grail3.0034008201  3  AT1G71696   SOL1 (suppressor of LLP1 1); carboxypeptidase A 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS20206P141437  grail3.0050003701  15  AT3G06860   MFP2 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS54328P380286  grail3.1388000101  2     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS38540P269778  grail3.1450000101  9  AT1G78310   VQ motif‐containing protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS38592P270138  grail3.17504000201  14  AT3G26570   PHT2;1 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS50473P353304  grail3.1793000101  11     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS50503P353514  grail3.21482000201  7     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS50747P355222  grail3.7372000201  7     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS46465P325250  gw1.12408.1.112     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS39879P279151  gw1.178.81.1  12  AT1G78700   brassinosteroid signalling positive regulator‐related 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS40499P283491  gw1.29.392.1  1  AT4G17950   DNA‐binding family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS40558P283904  gw1.3123.2.1  6  AT1G70610   ATTAP1 (Arabidopsis thaliana transporter associated with antigen processing protein 1); ATPase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS41539P290770  gw1.833.3.1  2  AT1G58440   XF1 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS48242P337686  gw1.I.9606.1  16  AT1G08510   FATB (FATTY ACYL‐ACP THIOESTERASES B); acyl carrier/ acyl‐ACP thioesterase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS22027P154184  gw1.II.2178.1  23  AT3G63300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22810.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81204.1); contains InterPro domain Pleckstrin‐like 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS22037P154259  gw1.II.2293.1  7  AT4G01240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39658.1); contains domain SSF53335 (SSF53335) 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS22136P154950  gw1.II.3068.1  25  AT1G26880   60S ribosomal protein L34 (RPL34A) 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS22202P155414  gw1.II.3575.1  6  AT2G31200   ADF6 (ACTIN DEPOLYMERIZING FACTOR 6); actin binding 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS23020P161139  gw1.IV.4395.1 19  AT5G39940   oxidoreductase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS23048P161331  gw1.IV.588.1  16  AT4G39230   isoflavone reductase 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS23261P162825  gw1.IX.2901.1 1  AT3G10110   MEE67 (maternal effect embryo arrest 67); P‐P‐bond‐hydrolysis‐driven protein transmembrane transporter 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS48621P340339  gw1.IX.502.1  10  AT5G17770   ATCBR 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS23609P165259  gw1.V.2033.1  4  AT4G35230   protein kinase family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS23834P166832  gw1.V.4061.1  25  AT4G36920   FL1 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS26307P184144  gw1.XIII.158.1 10  AT3G10985   ATWI‐12 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS49687P347802  gw1.XIX.435.1 15     
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS27177P190235  gw1.XV.1235.1  4  AT1G74780   nodulin family protein 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS27917P195414  gw1.XVIII.1200.1  12  AT3G63520   ATNCED1 
XY  XY1029  1029  9  2  19.5826  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS28177P197237  gw1.XVIII.574.1  13  AT1G53920   GLIP5 (GDSL‐motif lipase 5); carboxylesterase 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS28282P197970  estExt_Genewise1_v1.C_1300216  2  AT1G49740   phospholipase C 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS00366P002557  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III1447  23  AT5G24690   similar to RER1 (RETICULATA‐RELATED 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24736.1) 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS01757P012297  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XVIII2926  3  AT5G57660   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS06688P046810  eugene3.00041122  6  AT3G02100   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS06694P046852  eugene3.00041144  7  AT4G34350   CLB6 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS07117P049813  eugene3.00051586  3  AT1G77280   protein kinase family protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS07838P054862  eugene3.00070744  1  AT5G08290   YLS8 (yellow‐leaf‐specific gene 8); catalytic 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS08429P059001  eugene3.00090113  1  AT2G27090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G39790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67364.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS09451P066152  eugene3.00110971  6  AT1G52855   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15534.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39221.1) 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS09771P068395  eugene3.00120678  1  AT5G62600   transportin‐SR‐related 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS09817P068715  eugene3.00120841  1  AT4G24780   pectate lyase family protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS10570P073987  eugene3.00140594  28  AT1G54520   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96363.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1517 (InterPro:IPR010903) 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS10704P074924  eugene3.00141047  15  AT3G08000   RNA‐binding protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS11230P078609  eugene3.00160283  2  AT1G28110   SCPL45; serine carboxypeptidase 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS11784P082486  eugene3.00180577  40  AT5G27100   ATGLR2.1 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS29748P208236  eugene3.00440216  30  AT4G24975   self‐incompatibility protein‐related 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS29875P209119  eugene3.00640241  25  AT5G44265   lipid binding 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS29878P209141  eugene3.00640244  5  AT3G60030   SPL12 (SQUAMOSA PROMOTER‐BINDING PROTEIN‐LIKE 12); transcription factor 



XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS30099P210689  eugene3.00860045  22  AT1G57765   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09645.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46867.1) 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS30936P216549  eugene3.01660059  11  AT3G20290   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS31098P217686  eugene3.01930012  1  AT2G24450   FLA3 (FASCICLIN‐LIKE ARABINOGALACTAN PROTEIN 3 PRECURSOR) 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS54068P378464  eugene3.03090002  27     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS31731P222112  eugene3.06770009  3  AT3G57300   transcriptional activator 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32112P224782  eugene3.111150001  10  AT1G01620   PIP1C 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32316P226209  eugene3.12790003  12  AT2G02770   COP1‐interacting protein‐related 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32330P226306  eugene3.12890001  3  AT2G16660   nodulin family protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS54326P380273  eugene3.13800001  6     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32585P228093  eugene3.147620001  13  AT1G51720   glutamate dehydrogenase 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32624P228367  eugene3.15110001  20  AT3G27740   CARA (CARBAMOYL PHOSPHATE SYNTHETASE A) 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32715P229005  eugene3.158650001  7  AT4G17300   ATNS1 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32716P229008  eugene3.158680001  7  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS32923P230455  eugene3.177770001  1  AT3G55160   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14954.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN72934.1); similar to unknown [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO72654.1); contains InterPro domain HEAT 
(InterPro:IPR000357) 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS33016P231110  eugene3.186240002  16  AT3G21480   similar to BRCT domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G03130.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71038.1); contains InterPro domain BRCT; (InterPro:IPR001357) 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS33196P232371  eugene3.205670001  4  AT2G35800   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  10  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS33930P237504  eugene3.33210001  1  AT5G01220   SQD2 (SULFOQUINOVOSYLDIACYLGLYCEROL 2); UDP‐sulfoquinovose:DAG sulfoquinovosyltransferase/ transferase 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS34185P239295  eugene3.48300001  6  AT1G03940   transferase family protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43047P301327  eugene3.65510001  3     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS52771P369384  fgenesh1_pg.C_LG_X000117  1     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS52345P366403  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000811  11     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS51260P358807  fgenesh1_pg.C_scaffold_130000053  27     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS51196P358362  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000072  7     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS55780P390447  fgenesh1_pg.C_scaffold_20598000001  11     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS55604P389221  fgenesh1_pg.C_scaffold_5064000001  25     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS51451P360148  fgenesh1_pg.C_scaffold_82000019  10     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS12593P088151  fgenesh4_pg.C_LG_I002130  16     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS13165P092152  fgenesh4_pg.C_LG_II001990  8  AT5G23450   ATLCBK1 (A. THALIANA LONG‐CHAIN BASE (LCB) KINASE 1); diacylglycerol kinase 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS13525P094672  fgenesh4_pg.C_LG_III001312 3  AT4G20310   metalloendopeptidase 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS13799P096589  fgenesh4_pg.C_LG_IV001000 23  AT4G34300   glycine‐rich protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS13852P096964  fgenesh4_pg.C_LG_IV001366 2  AT4G39010   ATGH9B18 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B18); hydrolase 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43470P304284  fgenesh4_pg.C_LG_IX000868 3  AT5G58560   phosphatidate cytidylyltransferase family protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14256P099789  fgenesh4_pg.C_LG_V000741 22     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14605P102231  fgenesh4_pg.C_LG_VI001157 22  AT5G03415   DPB 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14729P103098  fgenesh4_pg.C_LG_VI001871 2  AT2G18950   ATHPT 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14737P103158  fgenesh4_pg.C_LG_VI001903 2  AT4G31820   ENP 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS14861P104023  fgenesh4_pg.C_LG_VII000733  5  AT5G36690   AT5G36690 and AT5G36780 represent identical copies. The duplication within clone F27C7 is believed an artifact with only one true copy existing. 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS15317P107218  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001928  6  AT2G27470   CCAAT‐box binding transcription factor subunit HAP3‐related 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43701P305904  fgenesh4_pg.C_LG_X001936  3     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43753P306268  fgenesh4_pg.C_LG_XI000475 18     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS16020P112136  fgenesh4_pg.C_LG_XII000943  5  AT2G38820   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22970.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22614.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF506 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS16088P112615  fgenesh4_pg.C_LG_XII001299  10  AT2G35100   ARAD1 (ARABINAN DEFICIENT 1); catalytic/ transferase 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS43919P307428  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001403  15     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS44401P310807  fgenesh4_pg.C_scaffold_133000118  30  AT1G74180   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS35148P246033  fgenesh4_pg.C_scaffold_13809000001  6  AT4G01870   tolB protein‐related 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS35295P247064  fgenesh4_pg.C_scaffold_15059000001  24  AT4G39050   kinesin‐related protein (MKRP2) 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS36548P255836  fgenesh4_pg.C_scaffold_3175000001  24  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS36554P255875  fgenesh4_pg.C_scaffold_3186000001  14  AT5G06530   ABC transporter family protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS36929P258501  fgenesh4_pg.C_scaffold_4824000001  18  AT4G25440   ZFWD1 (zinc finger WD40 repeat protein 1); nucleic acid binding / zinc ion binding 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS45567P318966  fgenesh4_pg.C_scaffold_614000002  23     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS37519P262631  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000037  25  AT3G26782   binding 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS37608P263252  fgenesh4_pg.C_scaffold_9806000002  6  AT3G22200   POP2 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS17396P121768  fgenesh4_pm.C_LG_IX000303  9  AT3G48690   ATCXE12 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 12); carboxylesterase 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS18132P126921  grail3.0001050101  4  AT2G16050   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS18486P129399  grail3.0004036601  7  AT3G53560   chloroplast lumen common family protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS19857P138996  grail3.0034008201  4  AT1G71696   SOL1 (suppressor of LLP1 1); carboxypeptidase A 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS20206P141437  grail3.0050003701  12  AT3G06860   MFP2 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS54328P380286  grail3.1388000101  1     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS38540P269778  grail3.1450000101  8  AT1G78310   VQ motif‐containing protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS38592P270138  grail3.17504000201  14  AT3G26570   PHT2;1 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS50473P353304  grail3.1793000101  7     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS50503P353514  grail3.21482000201  7     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS50747P355222  grail3.7372000201  6     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS39879P279151  gw1.178.81.1  9  AT1G78700   brassinosteroid signalling positive regulator‐related 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS40499P283491  gw1.29.392.1  1  AT4G17950   DNA‐binding family protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS41539P290770  gw1.833.3.1  1  AT1G58440   XF1 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS48242P337686  gw1.I.9606.1  17  AT1G08510   FATB (FATTY ACYL‐ACP THIOESTERASES B); acyl carrier/ acyl‐ACP thioesterase 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS22027P154184  gw1.II.2178.1  21  AT3G63300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22810.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81204.1); contains InterPro domain Pleckstrin‐like 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS22037P154259  gw1.II.2293.1  5  AT4G01240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39658.1); contains domain SSF53335 (SSF53335) 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS22136P154950  gw1.II.3068.1  21  AT1G26880   60S ribosomal protein L34 (RPL34A) 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS23020P161139  gw1.IV.4395.1 18  AT5G39940   oxidoreductase 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS23048P161331  gw1.IV.588.1  15  AT4G39230   isoflavone reductase 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS23261P162825  gw1.IX.2901.1 1  AT3G10110   MEE67 (maternal effect embryo arrest 67); P‐P‐bond‐hydrolysis‐driven protein transmembrane transporter 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS48621P340339  gw1.IX.502.1  9  AT5G17770   ATCBR 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS23834P166832  gw1.V.4061.1  22  AT4G36920   FL1 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS26307P184144  gw1.XIII.158.1 9  AT3G10985   ATWI‐12 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS49687P347802  gw1.XIX.435.1 15     
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS27177P190235  gw1.XV.1235.1  4  AT1G74780   nodulin family protein 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS27917P195414  gw1.XVIII.1200.1  10  AT3G63520   ATNCED1 
XY  XY1030  1030  9  2  19.6026  G2541 ‐ rG588 LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  E_POPLARS28177P197237  gw1.XVIII.574.1  14  AT1G53920   GLIP5 (GDSL‐motif lipase 5); carboxylesterase 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02422P016948  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0340  9  AT2G34480   60S ribosomal protein L18A (RPL18aB) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02554P017875  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907  1  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02567P017966  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049  5  AT3G20890   RNA binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02572P018001  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143  6  AT1G07310   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02576P018032  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183  1  AT5G59030   COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane transporter 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03008P021055  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII0870  15  AT1G48170   similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABA95965.1); similar to hypothetical protein OsI_036449 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY82490.1); similar to Os12g0182800 [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:NP_001066323.1) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03053P021366  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1330  4  AT2G09990   40S ribosomal protein S16 (RPS16A) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03504P024524  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV1414  3  AT4G03200   catalytic 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03968P027772  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_II0632  8  AT2G44950   HUB1 (HISTONE MONO‐UBIQUITINATION 1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04168P029173  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400  12  AT5G09590   mtHSC70‐2 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04177P029238  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496  12  AT3G63490   ribosomal protein L1 family protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04183P029280  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591  1  AT3G55530   SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS41930P293509  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0517  15  AT2G07050   CAS1 (CYCLOARTENOL SYNTHASE 1); cycloartenol synthase 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04378P030642  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0091  5  AT3G52990   pyruvate kinase 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04695P032862  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIV0483  5  AT5G48220   indole‐3‐glycerol phosphate synthase 



XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00074P000514  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I3371  9  AT4G13850   GRP2 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00219P001531  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0778  15  AT3G63190   RRF (RIBOSOME RECYCLING FACTOR 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00580P004060  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342  13  AT3G27310   PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00594P004156  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689  8  AT2G13370   CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / helicase 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00599P004192  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773  1  AT3G47160   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00700P004896  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V3118  10  AT4G39460   SAMT1 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00715P005004  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4496  6  AT1G09910   lyase 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS05057P035395  eugene3.00010080  11  AT3G32940   RNA binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS07059P049409  eugene3.00051316  2  AT3G54670   ATSMC1 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53002P371004  eugene3.00070815  31     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS07938P055563  eugene3.00080010  20  AT5G08550   ILP1 (INCREASED LEVEL OF POLYPLOIDY1‐1D); translation repressor 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS07945P055615  eugene3.00080024  14  AT1G78915   binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08088P056614  eugene3.00080505  8  AT2G39670   radical SAM domain‐containing protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08500P059497  eugene3.00090483  36  AT5G11880   diaminopimelate decarboxylase 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08561P059926  eugene3.00090785  1  AT2G14680   MEE13 (maternal effect embryo arrest 13) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08607P060249  eugene3.00090969  10  AT2G26850   F‐box family protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08622P060351  eugene3.00091029  1  AT3G52105   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42180P295257  eugene3.00091201  2  AT1G07240   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08659P060608  eugene3.00091234  7  AT1G07360   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50270P351878  eugene3.00100003  37     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42194P295353  eugene3.00100175  4     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08851P061957  eugene3.00100701  4  AT4G14660   RNA polymerase Rpb7 N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS09815P068701  eugene3.00120829  1  AT4G24770   CP31 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS10175P071225  eugene3.00130607  1  AT5G17930   binding / protein binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS10624P074368  eugene3.00140781  4  AT3G62920   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74119.1) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS10764P075346  eugene3.00141303  13  AT1G79020   transcription factor‐related 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52176P365224  eugene3.00141331  46     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42355P296479  eugene3.00150248  18     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42372P296601  eugene3.00150944  28     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS12029P084203  eugene3.00190314  7  AT5G63840   RSW3 (RADIAL SWELLING 3); hydrolase 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS29828P208792  eugene3.00640090  17  AT1G05910   cell division cycle protein 48‐related / CDC48‐related 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51459P360202  eugene3.00770100  35     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51430P359998  eugene3.00860144  11     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51157P358089  eugene3.01480013  8     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42637P298454  eugene3.01620022  39     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31002P217010  eugene3.01780009  9  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31016P217109  eugene3.01790020  33  AT3G63030   MBD4 (methyl‐CpG‐binding domain 4); DNA binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31071P217494  eugene3.01870001  1  AT5G46070   GTP binding / GTPase 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31076P217532  eugene3.01870013  18  AT1G28520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66378.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69825.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN71043.1) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31124P217868  eugene3.01970012  1  AT5G53220   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69343.1) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42748P299232  eugene3.02490004  45     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31415P219903  eugene3.02980006  9  AT1G78590   ATNADK‐3 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31469P220278  eugene3.03330001  5     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50625P354366  eugene3.06640002  46     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31717P222019  eugene3.06710003  48  AT3G14640   CYP72A10 (cytochrome P450 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31765P222350  eugene3.07070003  6  AT3G15930   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50419P352923  eugene3.12610001  14     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54381P380654  eugene3.15680001  7     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50480P353350  eugene3.18930001  32     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  18     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS34335P240343  eugene3.62440001  2  AT4G29430   RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS34384P240686  eugene3.67200001  3  AT4G29430   RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53834P376828  fgenesh1_pg.C_LG_I002211  34     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53769P376375  fgenesh1_pg.C_LG_I003089  30     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53753P376264  fgenesh1_pg.C_LG_I003269  10     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53599P375186  fgenesh1_pg.C_LG_II002245  4     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50319P352226  fgenesh1_pg.C_LG_III000170 8     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53329P373295  fgenesh1_pg.C_LG_IV001084 16     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53231P372605  fgenesh1_pg.C_LG_V000744 34     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52483P367373  fgenesh1_pg.C_LG_XII000618  6     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52123P364853  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001469  26     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52056P364382  fgenesh1_pg.C_LG_XV000855  7     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51328P359287  fgenesh1_pg.C_scaffold_119000028  22     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50138P350957  fgenesh1_pg.C_scaffold_119000038  17     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51302P359107  fgenesh1_pg.C_scaffold_121000005  32     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50818P355714  fgenesh1_pg.C_scaffold_12159000001  3     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55731P390104  fgenesh1_pg.C_scaffold_13077000001  7     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50123P350851  fgenesh1_pg.C_scaffold_132000043  7     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55732P390113  fgenesh1_pg.C_scaffold_13300000001  30     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51081P357558  fgenesh1_pg.C_scaffold_160000023  30     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51079P357540  fgenesh1_pg.C_scaffold_160000029  1     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54432P381011  fgenesh1_pg.C_scaffold_16676000001  38     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51046P357311  fgenesh1_pg.C_scaffold_167000004  36     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55759P390300  fgenesh1_pg.C_scaffold_17437000001  7     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50979P356843  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000024  14     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54565P381946  fgenesh1_pg.C_scaffold_213000003  38     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54741P383176  fgenesh1_pg.C_scaffold_282000003  10     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54161P379117  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000009  10     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54810P383662  fgenesh1_pg.C_scaffold_336000004  42     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50772P355391  fgenesh1_pg.C_scaffold_4000000001  14     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50758P355294  fgenesh1_pg.C_scaffold_533000001  4     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50803P355614  fgenesh1_pg.C_scaffold_7941000001  39     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55220P386533  fgenesh1_pg.C_scaffold_817000001  5     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55683P389771  fgenesh1_pg.C_scaffold_8512000001  26     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55695P389856  fgenesh1_pg.C_scaffold_9340000001  11     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43100P301695  fgenesh4_pg.C_LG_I000895  2     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43139P301973  fgenesh4_pg.C_LG_I001514  34     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS14117P098813  fgenesh4_pg.C_LG_IX001512 4  AT4G37608   similar to hypothetical protein OsI_010192 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88959.1); similar to hypothetical protein OsJ_009466 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ25983.1) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS14122P098854  fgenesh4_pg.C_LG_IX001560 36  AT1G63540   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43516P304611  fgenesh4_pg.C_LG_V000778 54     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS15082P105572  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000658  4  AT3G03300   DCL2 (DICER‐LIKE 2); ATP‐dependent helicase/ ribonuclease III 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS15328P107294  fgenesh4_pg.C_LG_X000042  6  AT1G48320   thioesterase family protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 4  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  4     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS16406P114840  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000841  3  AT3G58110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42370.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81663.1) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44203P309418  fgenesh4_pg.C_scaffold_10557000001  2     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44236P309648  fgenesh4_pg.C_scaffold_1130000001  13     



XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS34833P243828  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000003  40  AT1G32810   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44530P311710  fgenesh4_pg.C_scaffold_14941000001  19     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44907P314344  fgenesh4_pg.C_scaffold_206000009  10     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44909P314360  fgenesh4_pg.C_scaffold_20679000001  3     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44978P314845  fgenesh4_pg.C_scaffold_216000007  28     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45081P315563  fgenesh4_pg.C_scaffold_239000006  4     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45116P315810  fgenesh4_pg.C_scaffold_248000001  36     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS36272P253901  fgenesh4_pg.C_scaffold_251000001  33  AT1G70130   lectin protein kinase 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45209P316457  fgenesh4_pg.C_scaffold_306000002  13     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45210P316467  fgenesh4_pg.C_scaffold_306000003  4     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45217P316516  fgenesh4_pg.C_scaffold_311000005  4  AT4G19610   RNA binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45237P316653  fgenesh4_pg.C_scaffold_325000002  1     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS36598P256180  fgenesh4_pg.C_scaffold_336000006  36  AT1G03140   splicing factor Prp18 family protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45277P316939  fgenesh4_pg.C_scaffold_365000001  17     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45504P318523  fgenesh4_pg.C_scaffold_533000001  34     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS37016P259109  fgenesh4_pg.C_scaffold_567000001  1  AT5G57035   kinase 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS37152P260062  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000202  1  AT5G46070   GTP binding / GTPase 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45672P319700  fgenesh4_pg.C_scaffold_717000004  15     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS17414P121897  fgenesh4_pm.C_LG_IX000514  3  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS17877P125137  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000322  12  AT2G44820   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67279.1) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS18028P126196  fgenesh4_pm.C_LG_XVII000103  1  AT5G39890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G15120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14912.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1637 (InterPro:IPR012864) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52827P369781  grail3.0001108901  8     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52894P370249  grail3.0009039001  11     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS18944P132604  grail3.0011007002  9  AT5G09250   KIWI; DNA binding / transcription coactivator 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46061P322422  grail3.0020004501  42     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53663P375633  grail3.0039024001  26     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20372P142602  grail3.0060007502  16  AT5G46160   ribosomal protein L14 family protein / huellenlos paralog (HLP) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20436P143046  grail3.0067000801  5  AT1G58110   bZIP family transcription factor 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20437P143059  grail3.0067001201  6  AT1G70180   sterile alpha motif (SAM) domain‐containing protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  15     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38037P266255  grail3.0087005001  2     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38047P266328  grail3.0107000401  19  AT3G15190   chloroplast 30S ribosomal protein S20 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51197P358370  grail3.0137005401  41     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  49     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20901P146302  grail3.0144001102  1  AT4G14410   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38199P267391  grail3.0148001601  6  AT2G44410   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51080P357547  grail3.0160001401  42     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51073P357498  grail3.0160001601  35     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38284P267984  grail3.0202001001  16     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54012P378075  grail3.0224000301  21     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54156P379085  grail3.0255000401  1     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54757P383289  grail3.0294000301  10     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38771P271395  grail3.3702000101  3  AT5G53070   ribosomal protein L9 family protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55399P387786  grail3.3956000101  29     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38783P271479  grail3.4195000101  5  AT2G28320   pleckstrin homology (PH) domain‐containing protein / lipid‐binding START domain‐containing protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46270P323884  grail3.4195000201  14     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55091P385627  grail3.6106000101  4     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50753P355261  grail3.8933000201  1     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46344P324406  gw1.1101.1.1  4     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS39258P274802  gw1.130.69.1  11  AT2G19940   semialdehyde dehydrogenase family protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46524P325664  gw1.132.23.1  1     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46749P327241  gw1.158.130.125  AT1G72440   EDA25 (embryo sac development arrest 25); binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46823P327758  gw1.167.41.1  8     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46911P328377  gw1.179.6.1  32     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS40056P280387  gw1.202.37.1  12  AT4G20440   SMB 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS21703P151917  gw1.I.8484.1  1  AT3G23920   TR‐BAMY 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22042P154293  gw1.II.2321.1  6  AT3G63400   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22247P155727  gw1.II.4055.1  17  AT2G47580   U1A (SPLICEOSOMAL PROTEIN U1A); RNA binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23244P162707  gw1.IX.2730.1 2  AT4G33680   AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23277P162937  gw1.IX.3070.1 2  AT4G29430   RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23352P163463  gw1.IX.3749.1 22  AT5G58720   PRLI‐interacting factor 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23392P163741  gw1.IX.4200.1 3  AT2G29050   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS48667P340660  gw1.V.3847.1  39     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24348P170432  gw1.VI.860.1  1  AT3G09100   mRNA capping enzyme family protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24430P171006  gw1.VII.1484.1  13  AT4G33470   HDA14 (histone deacetylase 14); histone deacetylase 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS48889P342212  gw1.VII.2361.1  36     
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24613P172287  gw1.VII.3426.1  27  AT2G18510   EMB2444 (EMBRYO DEFECTIVE 2444); RNA binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24619P172329  gw1.VII.3463.1  2  AT3G50670   U1‐70K 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24932P174520  gw1.VIII.2532.1  9  AT1G60650   glycine‐rich RNA‐binding protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25148P176032  gw1.X.1182.1  1  AT1G50300   TAF15 (TBP‐ASSOCIATED FACTOR 15); RNA binding 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25187P176304  gw1.X.1637.1  2  AT3G48670   XH/XS domain‐containing protein / XS zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25213P176491  gw1.X.197.1  2  AT3G25920   RPL15 (ribosomal protein L15) 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26308P184154  gw1.XIII.1587.1  2  AT1G64260   zinc finger protein‐related 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26361P184527  gw1.XIII.2130.1  29  AT5G35910   3'‐5' exonuclease domain‐containing protein / helicase and RNase D C‐terminal domain‐containing protein / HRDC domain‐containing protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26553P185867  gw1.XIII.875.1 1  AT5G27690   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1063  1063  9  5  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS49750P348243  gw1.XV.2718.1  39     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS01780P012459  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_III0001  1  AT1G03330   small nuclear ribonucleoprotein D 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02422P016948  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0340  11  AT2G34480   60S ribosomal protein L18A (RPL18aB) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02554P017875  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907  1  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02567P017966  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049  6  AT3G20890   RNA binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02572P018001  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143  8  AT1G07310   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02576P018032  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183  1  AT5G59030   COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane transporter 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03008P021055  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII0870  18  AT1G48170   similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABA95965.1); similar to hypothetical protein OsI_036449 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY82490.1); similar to Os12g0182800 [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:NP_001066323.1) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03053P021366  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII1330  5  AT2G09990   40S ribosomal protein S16 (RPS16A) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03178P022243  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X1136  1  AT1G68540   oxidoreductase family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS41886P293201  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XI0654  8  AT5G39850   40S ribosomal protein S9 (RPS9C) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03341P023381  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0272  3  AT4G00850   GIF3 (GRF1‐INTERACTING FACTOR 3) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03504P024524  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV1414  3  AT4G03200   catalytic 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03689P025823  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI1147  5  AT5G01620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G38320.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03968P027772  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_II0632  10  AT2G44950   HUB1 (HISTONE MONO‐UBIQUITINATION 1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04168P029173  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400  12  AT5G09590   mtHSC70‐2 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04177P029238  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496  12  AT3G63490   ribosomal protein L1 family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04183P029280  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591  1  AT3G55530   SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04194P029354  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0048  1  AT5G10360   EMB3010 (EMBRYO DEFECTIVE 3010); structural constituent of ribosome 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS41930P293509  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0517  17  AT2G07050   CAS1 (CYCLOARTENOL SYNTHASE 1); cycloartenol synthase 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04378P030642  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0091  7  AT3G52990   pyruvate kinase 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04695P032862  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIV0483  6  AT5G48220   indole‐3‐glycerol phosphate synthase 



XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00074P000514  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I3371  9  AT4G13850   GRP2 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00219P001531  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0778  19  AT3G63190   RRF (RIBOSOME RECYCLING FACTOR 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00237P001658  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II1288  2  AT3G61140   CSN1 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00580P004060  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342  15  AT3G27310   PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00594P004156  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689  8  AT2G13370   CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / helicase 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00599P004192  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773  1  AT3G47160   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00700P004896  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V3118  11  AT4G39460   SAMT1 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00715P005004  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4496  8  AT1G09910   lyase 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS01171P008191  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI0063  5  AT5G54310   AGD5 (ARF‐GAP DOMAIN 5); DNA binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS05057P035395  eugene3.00010080  13  AT3G32940   RNA binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS05371P037597  eugene3.00012070  6  AT3G26000   F‐box family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS06255P043782  eugene3.00031196  1  AT1G26665   similar to RNA polymerase II mediator complex protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62915.1); contains domain PTHR13345:SF2 (PTHR13345:SF2); contains domain 
PD331788 (PD331788); contains domain PTHR13345 (PTHR13345) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS07059P049409  eugene3.00051316  3  AT3G54670   ATSMC1 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53002P371004  eugene3.00070815  35     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS07938P055563  eugene3.00080010  27  AT5G08550   ILP1 (INCREASED LEVEL OF POLYPLOIDY1‐1D); translation repressor 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS07945P055615  eugene3.00080024  17  AT1G78915   binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08088P056614  eugene3.00080505  8  AT2G39670   radical SAM domain‐containing protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08500P059497  eugene3.00090483  45  AT5G11880   diaminopimelate decarboxylase 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08561P059926  eugene3.00090785  1  AT2G14680   MEE13 (maternal effect embryo arrest 13) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08607P060249  eugene3.00090969  14  AT2G26850   F‐box family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08622P060351  eugene3.00091029  1  AT3G52105   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08659P060608  eugene3.00091234  8  AT1G07360   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08678P060746  eugene3.00091344  5  AT2G28840   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50270P351878  eugene3.00100003  36     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42194P295353  eugene3.00100175  4     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08851P061957  eugene3.00100701  6  AT4G14660   RNA polymerase Rpb7 N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS09815P068701  eugene3.00120829  1  AT4G24770   CP31 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS10175P071225  eugene3.00130607  1  AT5G17930   binding / protein binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS10624P074368  eugene3.00140781  4  AT3G62920   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74119.1) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS10764P075346  eugene3.00141303  16  AT1G79020   transcription factor‐related 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52176P365224  eugene3.00141331  45     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42355P296479  eugene3.00150248  17     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42372P296601  eugene3.00150944  28     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS12029P084203  eugene3.00190314  7  AT5G63840   RSW3 (RADIAL SWELLING 3); hydrolase 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS29428P205990  eugene3.00290093  1  AT4G17560   ribosomal protein L19 family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS29519P206629  eugene3.00400011  1  AT1G05030   hexose transporter 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS29828P208792  eugene3.00640090  20  AT1G05910   cell division cycle protein 48‐related / CDC48‐related 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51459P360202  eugene3.00770100  35     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51430P359998  eugene3.00860144  11     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42637P298454  eugene3.01620022  42     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31002P217010  eugene3.01780009  10  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31016P217109  eugene3.01790020  41  AT3G63030   MBD4 (methyl‐CpG‐binding domain 4); DNA binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31071P217494  eugene3.01870001  1  AT5G46070   GTP binding / GTPase 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31076P217532  eugene3.01870013  24  AT1G28520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66378.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69825.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN71043.1) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31124P217868  eugene3.01970012  2  AT5G53220   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69343.1) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42748P299232  eugene3.02490004  46     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31415P219903  eugene3.02980006  9  AT1G78590   ATNADK‐3 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31469P220278  eugene3.03330001  5     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50625P354366  eugene3.06640002  46     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31717P222019  eugene3.06710003  51  AT3G14640   CYP72A10 (cytochrome P450 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31765P222350  eugene3.07070003  6  AT3G15930   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50419P352923  eugene3.12610001  13     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54381P380654  eugene3.15680001  7     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50480P353350  eugene3.18930001  31     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50497P353472  eugene3.209720001  5     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  18     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS34335P240343  eugene3.62440001  2  AT4G29430   RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS34384P240686  eugene3.67200001  3  AT4G29430   RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43063P301435  eugene3.92750001  12     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53834P376828  fgenesh1_pg.C_LG_I002211  34     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53769P376375  fgenesh1_pg.C_LG_I003089  32     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53753P376264  fgenesh1_pg.C_LG_I003269  10     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53599P375186  fgenesh1_pg.C_LG_II002245  4     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50319P352226  fgenesh1_pg.C_LG_III000170 7     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53329P373295  fgenesh1_pg.C_LG_IV001084 17     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53231P372605  fgenesh1_pg.C_LG_V000744 38     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52497P367469  fgenesh1_pg.C_LG_XII000566  28     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52483P367373  fgenesh1_pg.C_LG_XII000618  5     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52123P364853  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001469  24     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52056P364382  fgenesh1_pg.C_LG_XV000855  8     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51328P359287  fgenesh1_pg.C_scaffold_119000028  22     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50138P350957  fgenesh1_pg.C_scaffold_119000038  18     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51302P359107  fgenesh1_pg.C_scaffold_121000005  33     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50818P355714  fgenesh1_pg.C_scaffold_12159000001  4     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55731P390104  fgenesh1_pg.C_scaffold_13077000001  7     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50123P350851  fgenesh1_pg.C_scaffold_132000043  7     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55732P390113  fgenesh1_pg.C_scaffold_13300000001  34     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51081P357558  fgenesh1_pg.C_scaffold_160000023  33     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54432P381011  fgenesh1_pg.C_scaffold_16676000001  39     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51046P357311  fgenesh1_pg.C_scaffold_167000004  39     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55759P390300  fgenesh1_pg.C_scaffold_17437000001  7     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50979P356843  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000024  14     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54565P381946  fgenesh1_pg.C_scaffold_213000003  41     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54741P383176  fgenesh1_pg.C_scaffold_282000003  10     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54161P379117  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000009  9     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54810P383662  fgenesh1_pg.C_scaffold_336000004  46     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50772P355391  fgenesh1_pg.C_scaffold_4000000001  18     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50758P355294  fgenesh1_pg.C_scaffold_533000001  5     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50785P355482  fgenesh1_pg.C_scaffold_5919000001  4     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50803P355614  fgenesh1_pg.C_scaffold_7941000001  44     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55220P386533  fgenesh1_pg.C_scaffold_817000001  4     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55241P386680  fgenesh1_pg.C_scaffold_865000002  6     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55695P389856  fgenesh1_pg.C_scaffold_9340000001  15     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43100P301695  fgenesh4_pg.C_LG_I000895  3     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43139P301973  fgenesh4_pg.C_LG_I001514  33     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS14080P098556  fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 1  AT1G07670   calcium‐transporting ATPase 



XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS14117P098813  fgenesh4_pg.C_LG_IX001512 6  AT4G37608   similar to hypothetical protein OsI_010192 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88959.1); similar to hypothetical protein OsJ_009466 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ25983.1) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS14122P098854  fgenesh4_pg.C_LG_IX001560 37  AT1G63540   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43516P304611  fgenesh4_pg.C_LG_V000778 55     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS15082P105572  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000658  4  AT3G03300   DCL2 (DICER‐LIKE 2); ATP‐dependent helicase/ ribonuclease III 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS15328P107294  fgenesh4_pg.C_LG_X000042  6  AT1G48320   thioesterase family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 4  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43805P306630  fgenesh4_pg.C_LG_XII000423  2     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  5     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS16338P114362  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000286  5  AT2G36850   ATGSL8 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS16406P114840  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000841  5  AT3G58110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42370.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81663.1) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44203P309418  fgenesh4_pg.C_scaffold_10557000001  4     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44236P309648  fgenesh4_pg.C_scaffold_1130000001  17     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS34833P243828  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000003  38  AT1G32810   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44530P311710  fgenesh4_pg.C_scaffold_14941000001  19     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS35302P247114  fgenesh4_pg.C_scaffold_15152000001  5  AT1G68940   armadillo/beta‐catenin repeat protein‐related / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44907P314344  fgenesh4_pg.C_scaffold_206000009  11     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44909P314360  fgenesh4_pg.C_scaffold_20679000001  4     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44975P314820  fgenesh4_pg.C_scaffold_21539000001  13     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44978P314845  fgenesh4_pg.C_scaffold_216000007  27     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45081P315563  fgenesh4_pg.C_scaffold_239000006  6     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45116P315810  fgenesh4_pg.C_scaffold_248000001  37     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS36272P253901  fgenesh4_pg.C_scaffold_251000001  36  AT1G70130   lectin protein kinase 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45209P316457  fgenesh4_pg.C_scaffold_306000002  16     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45210P316467  fgenesh4_pg.C_scaffold_306000003  5     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45217P316516  fgenesh4_pg.C_scaffold_311000005  4  AT4G19610   RNA binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45237P316653  fgenesh4_pg.C_scaffold_325000002  2     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS36598P256180  fgenesh4_pg.C_scaffold_336000006  35  AT1G03140   splicing factor Prp18 family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45334P317335  fgenesh4_pg.C_scaffold_4000000002  2     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45504P318523  fgenesh4_pg.C_scaffold_533000001  38     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS37016P259109  fgenesh4_pg.C_scaffold_567000001  1  AT5G57035   kinase 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS37152P260062  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000202  1  AT5G46070   GTP binding / GTPase 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS37217P260519  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000222  22  AT4G38160   PDE191 (PIGMENT DEFECTIVE 191) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45672P319700  fgenesh4_pg.C_scaffold_717000004  14     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS17414P121897  fgenesh4_pm.C_LG_IX000514  3  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS17699P123888  fgenesh4_pm.C_LG_X000013 17  AT3G06483   PDK 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS17877P125137  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000322  14  AT2G44820   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67279.1) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS18028P126196  fgenesh4_pm.C_LG_XVII000103  1  AT5G39890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G15120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14912.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1637 (InterPro:IPR012864) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52827P369781  grail3.0001108901  8     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52894P370249  grail3.0009039001  11     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS18944P132604  grail3.0011007002  11  AT5G09250   KIWI; DNA binding / transcription coactivator 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS19112P133782  grail3.0015003801  10  AT1G74560   NRP1 (NAP1‐RELATED PROTEIN 1); DNA binding / chromatin binding / histone binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46061P322422  grail3.0020004501  45     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS19909P139361  grail3.0036008001  3  AT3G23930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G13540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67122.1) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53663P375633  grail3.0039024001  25     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20372P142602  grail3.0060007502  19  AT5G46160   ribosomal protein L14 family protein / huellenlos paralog (HLP) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20436P143046  grail3.0067000801  5  AT1G58110   bZIP family transcription factor 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20437P143059  grail3.0067001201  6  AT1G70180   sterile alpha motif (SAM) domain‐containing protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  15     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38037P266255  grail3.0087005001  1     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38047P266328  grail3.0107000401  22  AT3G15190   chloroplast 30S ribosomal protein S20 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51197P358370  grail3.0137005401  44     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  50     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20901P146302  grail3.0144001102  1  AT4G14410   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38199P267391  grail3.0148001601  9  AT2G44410   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51080P357547  grail3.0160001401  44     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51073P357498  grail3.0160001601  37     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38284P267984  grail3.0202001001  17     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54012P378075  grail3.0224000301  23     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54156P379085  grail3.0255000401  1     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54757P383289  grail3.0294000301  11     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38771P271395  grail3.3702000101  3  AT5G53070   ribosomal protein L9 family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55399P387786  grail3.3956000101  32     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38783P271479  grail3.4195000101  6  AT2G28320   pleckstrin homology (PH) domain‐containing protein / lipid‐binding START domain‐containing protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46270P323884  grail3.4195000201  16     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55091P385627  grail3.6106000101  4     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50753P355261  grail3.8933000201  1     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46344P324406  gw1.1101.1.1  6     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS39258P274802  gw1.130.69.1  14  AT2G19940   semialdehyde dehydrogenase family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS39355P275481  gw1.134.209.113  AT5G54310   AGD5 (ARF‐GAP DOMAIN 5); DNA binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46749P327241  gw1.158.130.130  AT1G72440   EDA25 (embryo sac development arrest 25); binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46823P327758  gw1.167.41.1  7     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46911P328377  gw1.179.6.1  34     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS40056P280387  gw1.202.37.1  14  AT4G20440   SMB 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS40891P286233  gw1.4101.1.1  31  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS21011P147074  gw1.I.1527.1  5  AT3G20890   RNA binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS21291P149032  gw1.I.4198.1  1  AT1G50030   TOR (TARGET OF RAPAMYCIN) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS21703P151917  gw1.I.8484.1  4  AT3G23920   TR‐BAMY 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22023P154158  gw1.II.215.1  1  AT5G43990   SUVR2; histone‐lysine N‐methyltransferase/ zinc ion binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22042P154293  gw1.II.2321.1  7  AT3G63400   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22247P155727  gw1.II.4055.1  20  AT2G47580   U1A (SPLICEOSOMAL PROTEIN U1A); RNA binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22392P156740  gw1.III.1119.1 1  AT5G45300   BAM8 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23244P162707  gw1.IX.2730.1 2  AT4G33680   AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23277P162937  gw1.IX.3070.1 2  AT4G29430   RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23352P163463  gw1.IX.3749.1 23  AT5G58720   PRLI‐interacting factor 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23392P163741  gw1.IX.4200.1 3  AT2G29050   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS48667P340660  gw1.V.3847.1  39     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24348P170432  gw1.VI.860.1  2  AT3G09100   mRNA capping enzyme family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24430P171006  gw1.VII.1484.1  16  AT4G33470   HDA14 (histone deacetylase 14); histone deacetylase 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS48889P342212  gw1.VII.2361.1  36     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24613P172287  gw1.VII.3426.1  33  AT2G18510   EMB2444 (EMBRYO DEFECTIVE 2444); RNA binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24619P172329  gw1.VII.3463.1  2  AT3G50670   U1‐70K 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24647P172524  gw1.VII.3719.1  12  AT4G18905   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24932P174520  gw1.VIII.2532.1  10  AT1G60650   glycine‐rich RNA‐binding protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25148P176032  gw1.X.1182.1  1  AT1G50300   TAF15 (TBP‐ASSOCIATED FACTOR 15); RNA binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25187P176304  gw1.X.1637.1  2  AT3G48670   XH/XS domain‐containing protein / XS zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25213P176491  gw1.X.197.1  3  AT3G25920   RPL15 (ribosomal protein L15) 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26141P182984  gw1.XII.19.1  8  AT5G61030   GR‐RBP3 (glycine‐rich RNA‐binding protein 3); RNA binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26144P183006  gw1.XII.204.1  10  AT3G58130   N‐acetylglucosaminyl‐phosphatidylinositol de‐N‐acetylase‐related 



XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26308P184154  gw1.XIII.1587.1  2  AT1G64260   zinc finger protein‐related 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26350P184448  gw1.XIII.2008.1  6  AT3G03890   FMN binding 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26361P184527  gw1.XIII.2130.1  31  AT5G35910   3'‐5' exonuclease domain‐containing protein / helicase and RNase D C‐terminal domain‐containing protein / HRDC domain‐containing protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26553P185867  gw1.XIII.875.1 1  AT5G27690   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS49750P348243  gw1.XV.2718.1  39     
XY  XY1064  1064  9  5  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS49778P348437  gw1.XV.676.1  45     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS01780P012459  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_III0001  1  AT1G03330   small nuclear ribonucleoprotein D 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02019P014131  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2552  2  AT5G08650   GTP‐binding protein LepA 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02422P016948  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0340  9  AT2G34480   60S ribosomal protein L18A (RPL18aB) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02554P017875  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907  1  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02567P017966  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049  6  AT3G20890   RNA binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02572P018001  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143  7  AT1G07310   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02576P018032  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183  1  AT5G59030   COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane transporter 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03008P021055  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VIII0870  18  AT1G48170   similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:ABA95965.1); similar to hypothetical protein OsI_036449 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY82490.1); similar to Os12g0182800 [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:NP_001066323.1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03178P022243  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X1136  1  AT1G68540   oxidoreductase family protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS41886P293201  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XI0654  6  AT5G39850   40S ribosomal protein S9 (RPS9C) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03341P023381  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0272  3  AT4G00850   GIF3 (GRF1‐INTERACTING FACTOR 3) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03504P024524  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV1414  3  AT4G03200   catalytic 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03689P025823  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI1147  5  AT5G01620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G38320.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03968P027772  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_II0632  11  AT2G44950   HUB1 (HISTONE MONO‐UBIQUITINATION 1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04168P029173  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400  10  AT5G09590   mtHSC70‐2 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04177P029238  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496  12  AT3G63490   ribosomal protein L1 family protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04183P029280  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591  1  AT3G55530   SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04194P029354  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0048  2  AT5G10360   EMB3010 (EMBRYO DEFECTIVE 3010); structural constituent of ribosome 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS41930P293509  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0517  18  AT2G07050   CAS1 (CYCLOARTENOL SYNTHASE 1); cycloartenol synthase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04378P030642  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0091  7  AT3G52990   pyruvate kinase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04695P032862  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIV0483  9  AT5G48220   indole‐3‐glycerol phosphate synthase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00074P000514  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I3371  7  AT4G13850   GRP2 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00219P001531  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0778  20  AT3G63190   RRF (RIBOSOME RECYCLING FACTOR 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00237P001658  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II1288  2  AT3G61140   CSN1 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00580P004060  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342  16  AT3G27310   PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00594P004156  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689  7  AT2G13370   CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / helicase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00599P004192  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773  1  AT3G47160   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00700P004896  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V3118  10  AT4G39460   SAMT1 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00715P005004  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4496  7  AT1G09910   lyase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS01117P007817  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X4512  3  AT2G33430   plastid developmental protein DAG 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS01171P008191  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI0063  4  AT5G54310   AGD5 (ARF‐GAP DOMAIN 5); DNA binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS05057P035395  eugene3.00010080  14  AT3G32940   RNA binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS05371P037597  eugene3.00012070  6  AT3G26000   F‐box family protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS05964P041742  eugene3.00021764  1  AT3G05560   60S ribosomal protein L22‐2 (RPL22B) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS06073P042511  eugene3.00030261  16  AT1G72650   TRFL6 (TRF‐LIKE 6); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS06255P043782  eugene3.00031196  2  AT1G26665   similar to RNA polymerase II mediator complex protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62915.1); contains domain PTHR13345:SF2 (PTHR13345:SF2); contains domain 
PD331788 (PD331788); contains domain PTHR13345 (PTHR13345) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53002P371004  eugene3.00070815  37     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS07938P055563  eugene3.00080010  28  AT5G08550   ILP1 (INCREASED LEVEL OF POLYPLOIDY1‐1D); translation repressor 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS07945P055615  eugene3.00080024  16  AT1G78915   binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08088P056614  eugene3.00080505  8  AT2G39670   radical SAM domain‐containing protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08500P059497  eugene3.00090483  47  AT5G11880   diaminopimelate decarboxylase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08561P059926  eugene3.00090785  1  AT2G14680   MEE13 (maternal effect embryo arrest 13) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08607P060249  eugene3.00090969  16  AT2G26850   F‐box family protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08622P060351  eugene3.00091029  1  AT3G52105   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08659P060608  eugene3.00091234  6  AT1G07360   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08678P060746  eugene3.00091344  6  AT2G28840   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50270P351878  eugene3.00100003  37     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08851P061957  eugene3.00100701  7  AT4G14660   RNA polymerase Rpb7 N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42239P295668  eugene3.00110547  34     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS09400P065799  eugene3.00110811  1  AT1G78800   glycosyl transferase family 1 protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS09815P068701  eugene3.00120829  1  AT4G24770   CP31 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS10175P071225  eugene3.00130607  1  AT5G17930   binding / protein binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS10624P074368  eugene3.00140781  4  AT3G62920   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74119.1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS10764P075346  eugene3.00141303  16  AT1G79020   transcription factor‐related 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52176P365224  eugene3.00141331  45     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42355P296479  eugene3.00150248  15     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42372P296601  eugene3.00150944  24     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS11142P077993  eugene3.00151198  9  AT5G07240   IQD24 (IQ‐domain 24); calmodulin binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS12029P084203  eugene3.00190314  6  AT5G63840   RSW3 (RADIAL SWELLING 3); hydrolase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS29428P205990  eugene3.00290093  1  AT4G17560   ribosomal protein L19 family protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS29519P206629  eugene3.00400011  1  AT1G05030   hexose transporter 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS29828P208792  eugene3.00640090  21  AT1G05910   cell division cycle protein 48‐related / CDC48‐related 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51459P360202  eugene3.00770100  34     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS30711P214975  eugene3.01460030  14  AT1G16570   glycosyl transferase family 1 protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42637P298454  eugene3.01620022  45     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31002P217010  eugene3.01780009  8  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31071P217494  eugene3.01870001  2  AT5G46070   GTP binding / GTPase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31076P217532  eugene3.01870013  28  AT1G28520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66378.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69825.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN71043.1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31124P217868  eugene3.01970012  2  AT5G53220   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69343.1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42727P299085  eugene3.02240001  40     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42748P299232  eugene3.02490004  46     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31415P219903  eugene3.02980006  9  AT1G78590   ATNADK‐3 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31469P220278  eugene3.03330001  5     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31717P222019  eugene3.06710003  53  AT3G14640   CYP72A10 (cytochrome P450 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54381P380654  eugene3.15680001  5     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50480P353350  eugene3.18930001  29     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50497P353472  eugene3.209720001  5     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  16     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS34335P240343  eugene3.62440001  2  AT4G29430   RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS34384P240686  eugene3.67200001  3  AT4G29430   RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43063P301435  eugene3.92750001  12     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53769P376375  fgenesh1_pg.C_LG_I003089  35     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53753P376264  fgenesh1_pg.C_LG_I003269  10     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53599P375186  fgenesh1_pg.C_LG_II002245  4     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50319P352226  fgenesh1_pg.C_LG_III000170 7     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53329P373295  fgenesh1_pg.C_LG_IV001084 17     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53231P372605  fgenesh1_pg.C_LG_V000744 40     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52497P367469  fgenesh1_pg.C_LG_XII000566  34     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52483P367373  fgenesh1_pg.C_LG_XII000618  4     



XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52123P364853  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001469  20     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52056P364382  fgenesh1_pg.C_LG_XV000855  7     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51331P359306  fgenesh1_pg.C_scaffold_119000021  18     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51328P359287  fgenesh1_pg.C_scaffold_119000028  20     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50138P350957  fgenesh1_pg.C_scaffold_119000038  21     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51302P359107  fgenesh1_pg.C_scaffold_121000005  31     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50818P355714  fgenesh1_pg.C_scaffold_12159000001  4     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55731P390104  fgenesh1_pg.C_scaffold_13077000001  5     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50123P350851  fgenesh1_pg.C_scaffold_132000043  7     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55732P390113  fgenesh1_pg.C_scaffold_13300000001  39     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51081P357558  fgenesh1_pg.C_scaffold_160000023  33     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55759P390300  fgenesh1_pg.C_scaffold_17437000001  6     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50979P356843  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000024  11     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54565P381946  fgenesh1_pg.C_scaffold_213000003  44     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54741P383176  fgenesh1_pg.C_scaffold_282000003  10     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54161P379117  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000009  8     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54810P383662  fgenesh1_pg.C_scaffold_336000004  49     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50772P355391  fgenesh1_pg.C_scaffold_4000000001  22     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50758P355294  fgenesh1_pg.C_scaffold_533000001  5     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50785P355482  fgenesh1_pg.C_scaffold_5919000001  4     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50803P355614  fgenesh1_pg.C_scaffold_7941000001  47     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55220P386533  fgenesh1_pg.C_scaffold_817000001  5     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55241P386680  fgenesh1_pg.C_scaffold_865000002  6     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55695P389856  fgenesh1_pg.C_scaffold_9340000001  15     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43100P301695  fgenesh4_pg.C_LG_I000895  3     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43139P301973  fgenesh4_pg.C_LG_I001514  26     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43441P304087  fgenesh4_pg.C_LG_IV001043 25     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS14080P098556  fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 1  AT1G07670   calcium‐transporting ATPase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS14117P098813  fgenesh4_pg.C_LG_IX001512 8  AT4G37608   similar to hypothetical protein OsI_010192 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88959.1); similar to hypothetical protein OsJ_009466 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ25983.1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS14122P098854  fgenesh4_pg.C_LG_IX001560 39  AT1G63540   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43516P304611  fgenesh4_pg.C_LG_V000778 56     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS15082P105572  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000658  4  AT3G03300   DCL2 (DICER‐LIKE 2); ATP‐dependent helicase/ ribonuclease III 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS15328P107294  fgenesh4_pg.C_LG_X000042  5  AT1G48320   thioesterase family protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 3  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43805P306630  fgenesh4_pg.C_LG_XII000423  2     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  4     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS16338P114362  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000286  5  AT2G36850   ATGSL8 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS16406P114840  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000841  4  AT3G58110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42370.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81663.1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44203P309418  fgenesh4_pg.C_scaffold_10557000001  5     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44236P309648  fgenesh4_pg.C_scaffold_1130000001  20     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS34833P243828  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000003  36  AT1G32810   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44468P311274  fgenesh4_pg.C_scaffold_14061000001  2     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS35302P247114  fgenesh4_pg.C_scaffold_15152000001  6  AT1G68940   armadillo/beta‐catenin repeat protein‐related / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS35639P249470  fgenesh4_pg.C_scaffold_17515000001  13  AT4G04190   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16653.1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44738P313163  fgenesh4_pg.C_scaffold_178000017  42     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44907P314344  fgenesh4_pg.C_scaffold_206000009  10     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44909P314360  fgenesh4_pg.C_scaffold_20679000001  4     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS36046P252318  fgenesh4_pg.C_scaffold_21025000001  1  AT5G05480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14920.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN73340.1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44975P314820  fgenesh4_pg.C_scaffold_21539000001  14     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44978P314845  fgenesh4_pg.C_scaffold_216000007  21     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45081P315563  fgenesh4_pg.C_scaffold_239000006  7     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45116P315810  fgenesh4_pg.C_scaffold_248000001  34     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS36272P253901  fgenesh4_pg.C_scaffold_251000001  39  AT1G70130   lectin protein kinase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45209P316457  fgenesh4_pg.C_scaffold_306000002  18     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45210P316467  fgenesh4_pg.C_scaffold_306000003  5     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45217P316516  fgenesh4_pg.C_scaffold_311000005  3  AT4G19610   RNA binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45237P316653  fgenesh4_pg.C_scaffold_325000002  2     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45334P317335  fgenesh4_pg.C_scaffold_4000000002  2     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45484P318383  fgenesh4_pg.C_scaffold_506000002  22     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45504P318523  fgenesh4_pg.C_scaffold_533000001  39     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS37016P259109  fgenesh4_pg.C_scaffold_567000001  2  AT5G57035   kinase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS37152P260062  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000202  1  AT5G46070   GTP binding / GTPase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS37217P260519  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000222  22  AT4G38160   PDE191 (PIGMENT DEFECTIVE 191) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS37224P260568  fgenesh4_pg.C_scaffold_6678000001  21  AT1G68370   ARG1 (ALTERED RESPONSE TO GRAVITY 1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45672P319700  fgenesh4_pg.C_scaffold_717000004  13     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS17414P121897  fgenesh4_pm.C_LG_IX000514  3  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS17699P123888  fgenesh4_pm.C_LG_X000013 19  AT3G06483   PDK 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS17877P125137  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000322  15  AT2G44820   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67279.1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS18028P126196  fgenesh4_pm.C_LG_XVII000103  1  AT5G39890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G15120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14912.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1637 (InterPro:IPR012864) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52827P369781  grail3.0001108901  9     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS18418P128926  grail3.0003071602  5  AT1G77590   LACS9 (LONG CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 9); long‐chain‐fatty‐acid‐CoA ligase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS18944P132604  grail3.0011007002  12  AT5G09250   KIWI; DNA binding / transcription coactivator 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS19112P133782  grail3.0015003801  12  AT1G74560   NRP1 (NAP1‐RELATED PROTEIN 1); DNA binding / chromatin binding / histone binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46061P322422  grail3.0020004501  46     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS19418P135923  grail3.0021010801  2  AT2G01950   BRL2 (BRI1‐LIKE 2); ATP binding / protein serine/threonine kinase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS19909P139361  grail3.0036008001  3  AT3G23930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G13540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67122.1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46094P322652  grail3.0038022501  48     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53663P375633  grail3.0039024001  24     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20110P140769  grail3.0047000902  2  AT1G30910   molybdenum cofactor sulfurase family protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20372P142602  grail3.0060007502  20  AT5G46160   ribosomal protein L14 family protein / huellenlos paralog (HLP) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20436P143046  grail3.0067000801  6  AT1G58110   bZIP family transcription factor 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20437P143059  grail3.0067001201  6  AT1G70180   sterile alpha motif (SAM) domain‐containing protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  12     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51415P359897  grail3.0087004201  41     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38037P266255  grail3.0087005001  1     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38047P266328  grail3.0107000401  25  AT3G15190   chloroplast 30S ribosomal protein S20 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51197P358370  grail3.0137005401  46     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  49     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20903P146317  grail3.0144004501  4  AT4G14660   RNA polymerase Rpb7 N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38199P267391  grail3.0148001601  9  AT2G44410   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51080P357547  grail3.0160001401  45     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51073P357498  grail3.0160001601  38     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38251P267755  grail3.0166004101  3  AT4G22320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G55210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23253.1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38284P267984  grail3.0202001001  16     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54012P378075  grail3.0224000301  24     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54156P379085  grail3.0255000401  1     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54757P383289  grail3.0294000301  12     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55399P387786  grail3.3956000101  33     



XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38783P271479  grail3.4195000101  6  AT2G28320   pleckstrin homology (PH) domain‐containing protein / lipid‐binding START domain‐containing protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46270P323884  grail3.4195000201  14     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55091P385627  grail3.6106000101  4     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50753P355261  grail3.8933000201  1     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46344P324406  gw1.1101.1.1  6     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS39258P274802  gw1.130.69.1  15  AT2G19940   semialdehyde dehydrogenase family protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS39355P275481  gw1.134.209.111  AT5G54310   AGD5 (ARF‐GAP DOMAIN 5); DNA binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46749P327241  gw1.158.130.130  AT1G72440   EDA25 (embryo sac development arrest 25); binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46823P327758  gw1.167.41.1  6     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46911P328377  gw1.179.6.1  30     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS40056P280387  gw1.202.37.1  13  AT4G20440   SMB 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS40891P286233  gw1.4101.1.1  37  AT5G07770   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS41633P291427  gw1.88.24.1  4  AT4G13780   methionine‐‐tRNA ligase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS21011P147074  gw1.I.1527.1  5  AT3G20890   RNA binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS21291P149032  gw1.I.4198.1  1  AT1G50030   TOR (TARGET OF RAPAMYCIN) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS21703P151917  gw1.I.8484.1  4  AT3G23920   TR‐BAMY 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22023P154158  gw1.II.215.1  1  AT5G43990   SUVR2; histone‐lysine N‐methyltransferase/ zinc ion binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22042P154293  gw1.II.2321.1  6  AT3G63400   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22247P155727  gw1.II.4055.1  20  AT2G47580   U1A (SPLICEOSOMAL PROTEIN U1A); RNA binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22392P156740  gw1.III.1119.1 1  AT5G45300   BAM8 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22925P160470  gw1.IV.3289.1 6  AT5G16150   GLT1 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23244P162707  gw1.IX.2730.1 1  AT4G33680   AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23277P162937  gw1.IX.3070.1 2  AT4G29430   RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23352P163463  gw1.IX.3749.1 23  AT5G58720   PRLI‐interacting factor 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23392P163741  gw1.IX.4200.1 3  AT2G29050   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24430P171006  gw1.VII.1484.1  17  AT4G33470   HDA14 (histone deacetylase 14); histone deacetylase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS48889P342212  gw1.VII.2361.1  35     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24527P171684  gw1.VII.2486.1  2  AT1G17330   metal‐dependent phosphohydrolase HD domain‐containing protein‐related 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24613P172287  gw1.VII.3426.1  35  AT2G18510   EMB2444 (EMBRYO DEFECTIVE 2444); RNA binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24619P172329  gw1.VII.3463.1  1  AT3G50670   U1‐70K 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24647P172524  gw1.VII.3719.1  12  AT4G18905   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24932P174520  gw1.VIII.2532.1  10  AT1G60650   glycine‐rich RNA‐binding protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24970P174788  gw1.VIII.2849.1  1  AT5G04240   ELF6 (EARLY FLOWERING 6); transcription factor 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25148P176032  gw1.X.1182.1  1  AT1G50300   TAF15 (TBP‐ASSOCIATED FACTOR 15); RNA binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25187P176304  gw1.X.1637.1  2  AT3G48670   XH/XS domain‐containing protein / XS zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25213P176491  gw1.X.197.1  3  AT3G25920   RPL15 (ribosomal protein L15) 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25417P177918  gw1.X.4147.1  20  AT4G14240   similar to CBS domain‐containing protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G14230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71090.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26141P182984  gw1.XII.19.1  7  AT5G61030   GR‐RBP3 (glycine‐rich RNA‐binding protein 3); RNA binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26144P183006  gw1.XII.204.1  12  AT3G58130   N‐acetylglucosaminyl‐phosphatidylinositol de‐N‐acetylase‐related 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26308P184154  gw1.XIII.1587.1  2  AT1G64260   zinc finger protein‐related 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26350P184448  gw1.XIII.2008.1  7  AT3G03890   FMN binding 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26361P184527  gw1.XIII.2130.1  32  AT5G35910   3'‐5' exonuclease domain‐containing protein / helicase and RNase D C‐terminal domain‐containing protein / HRDC domain‐containing protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26553P185867  gw1.XIII.875.1 1  AT5G27690   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS49750P348243  gw1.XV.2718.1  35     
XY  XY1065  1065  9  5  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS49778P348437  gw1.XV.676.1  46     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS01780P012459  estExt_fgenesh4_kg.C_LG_III0001  1  AT1G03330   small nuclear ribonucleoprotein D 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS29078P203545  estExt_fgenesh4_pg.C_860087  20  AT2G02560   ETA2 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02019P014131  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2552  2  AT5G08650   GTP‐binding protein LepA 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02422P016948  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV0340  8  AT2G34480   60S ribosomal protein L18A (RPL18aB) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02554P017875  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907  1  AT5G19370   rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02567P017966  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049  4  AT3G20890   RNA binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02572P018001  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143  7  AT1G07310   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS02576P018032  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183  1  AT5G59030   COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane transporter 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03178P022243  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X1136  1  AT1G68540   oxidoreductase family protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS41886P293201  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XI0654  4  AT5G39850   40S ribosomal protein S9 (RPS9C) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03341P023381  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0272  3  AT4G00850   GIF3 (GRF1‐INTERACTING FACTOR 3) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03504P024524  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIV1414  2  AT4G03200   catalytic 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03689P025823  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI1147  5  AT5G01620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G38320.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS03968P027772  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_II0632  11  AT2G44950   HUB1 (HISTONE MONO‐UBIQUITINATION 1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04168P029173  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400  10  AT5G09590   mtHSC70‐2 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04177P029238  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496  11  AT3G63490   ribosomal protein L1 family protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04183P029280  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591  1  AT3G55530   SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04194P029354  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0048  2  AT5G10360   EMB3010 (EMBRYO DEFECTIVE 3010); structural constituent of ribosome 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS41930P293509  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0517  19  AT2G07050   CAS1 (CYCLOARTENOL SYNTHASE 1); cycloartenol synthase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04378P030642  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VIII0091  7  AT3G52990   pyruvate kinase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04695P032862  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIV0483  8  AT5G48220   indole‐3‐glycerol phosphate synthase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS04730P033109  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XV0079  1  AT1G49040   SCD1 (STOMATAL CYTOKINESIS‐DEFECTIVE 1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS28627P200383  estExt_Genewise1_v1.C_9650001  4  AT4G18905   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00074P000514  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I3371  7  AT4G13850   GRP2 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00219P001531  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II0778  19  AT3G63190   RRF (RIBOSOME RECYCLING FACTOR 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00237P001658  estExt_Genewise1_v1.C_LG_II1288  3  AT3G61140   CSN1 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00549P003838  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX2012  12  AT2G15860   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47727.1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00580P004060  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342  17  AT3G27310   PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00594P004156  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689  7  AT2G13370   CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / helicase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00700P004896  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V3118  9  AT4G39460   SAMT1 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS00715P005004  estExt_Genewise1_v1.C_LG_V4496  7  AT1G09910   lyase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS01117P007817  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X4512  3  AT2G33430   plastid developmental protein DAG 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS01171P008191  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI0063  4  AT5G54310   AGD5 (ARF‐GAP DOMAIN 5); DNA binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS05057P035395  eugene3.00010080  12  AT3G32940   RNA binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS05371P037597  eugene3.00012070  7  AT3G26000   F‐box family protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS05964P041742  eugene3.00021764  1  AT3G05560   60S ribosomal protein L22‐2 (RPL22B) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS06255P043782  eugene3.00031196  2  AT1G26665   similar to RNA polymerase II mediator complex protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41910.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62915.1); contains domain PTHR13345:SF2 (PTHR13345:SF2); contains domain 
PD331788 (PD331788); contains domain PTHR13345 (PTHR13345) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53002P371004  eugene3.00070815  36     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS07938P055563  eugene3.00080010  30  AT5G08550   ILP1 (INCREASED LEVEL OF POLYPLOIDY1‐1D); translation repressor 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS07945P055615  eugene3.00080024  13  AT1G78915   binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08088P056614  eugene3.00080505  8  AT2G39670   radical SAM domain‐containing protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08500P059497  eugene3.00090483  45  AT5G11880   diaminopimelate decarboxylase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08561P059926  eugene3.00090785  1  AT2G14680   MEE13 (maternal effect embryo arrest 13) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08607P060249  eugene3.00090969  18  AT2G26850   F‐box family protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08622P060351  eugene3.00091029  1  AT3G52105   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08659P060608  eugene3.00091234  6  AT1G07360   zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08678P060746  eugene3.00091344  5  AT2G28840   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50270P351878  eugene3.00100003  35     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS08851P061957  eugene3.00100701  4  AT4G14660   RNA polymerase Rpb7 N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS09400P065799  eugene3.00110811  1  AT1G78800   glycosyl transferase family 1 protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS09815P068701  eugene3.00120829  1  AT4G24770   CP31 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS10175P071225  eugene3.00130607  1  AT5G17930   binding / protein binding 



XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52176P365224  eugene3.00141331  44     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42355P296479  eugene3.00150248  14     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42372P296601  eugene3.00150944  24     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS11142P077993  eugene3.00151198  10  AT5G07240   IQD24 (IQ‐domain 24); calmodulin binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS12029P084203  eugene3.00190314  6  AT5G63840   RSW3 (RADIAL SWELLING 3); hydrolase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS29828P208792  eugene3.00640090  20  AT1G05910   cell division cycle protein 48‐related / CDC48‐related 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51459P360202  eugene3.00770100  32     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS30711P214975  eugene3.01460030  14  AT1G16570   glycosyl transferase family 1 protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42637P298454  eugene3.01620022  43     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31002P217010  eugene3.01780009  7  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31071P217494  eugene3.01870001  2  AT5G46070   GTP binding / GTPase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31076P217532  eugene3.01870013  26  AT1G28520   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42400.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66378.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69825.1); similar to hypothetical protein [Vitis 
vinifera] (GB:CAN71043.1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31124P217868  eugene3.01970012  2  AT5G53220   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69343.1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42727P299085  eugene3.02240001  40     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS42748P299232  eugene3.02490004  44     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31415P219903  eugene3.02980006  9  AT1G78590   ATNADK‐3 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31469P220278  eugene3.03330001  5     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS31717P222019  eugene3.06710003  52  AT3G14640   CYP72A10 (cytochrome P450 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS32012P224082  eugene3.104500001  1  AT2G39960   microsomal signal peptidase 25 kDa subunit 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54381P380654  eugene3.15680001  4     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50480P353350  eugene3.18930001  28     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  16     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS34335P240343  eugene3.62440001  2  AT4G29430   RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS34384P240686  eugene3.67200001  3  AT4G29430   RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43063P301435  eugene3.92750001  11     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53769P376375  fgenesh1_pg.C_LG_I003089  35     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53753P376264  fgenesh1_pg.C_LG_I003269  10     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53599P375186  fgenesh1_pg.C_LG_II002245  3     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50319P352226  fgenesh1_pg.C_LG_III000170 6     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53329P373295  fgenesh1_pg.C_LG_IV001084 16     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53231P372605  fgenesh1_pg.C_LG_V000744 39     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52497P367469  fgenesh1_pg.C_LG_XII000566  34     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52483P367373  fgenesh1_pg.C_LG_XII000618  4     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52123P364853  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001469  18     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52056P364382  fgenesh1_pg.C_LG_XV000855  6     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50815P355692  fgenesh1_pg.C_scaffold_11520000001  3     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51331P359306  fgenesh1_pg.C_scaffold_119000021  16     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51328P359287  fgenesh1_pg.C_scaffold_119000028  19     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50138P350957  fgenesh1_pg.C_scaffold_119000038  23     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51302P359107  fgenesh1_pg.C_scaffold_121000005  29     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50818P355714  fgenesh1_pg.C_scaffold_12159000001  3     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55731P390104  fgenesh1_pg.C_scaffold_13077000001  4     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50123P350851  fgenesh1_pg.C_scaffold_132000043  7     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55732P390113  fgenesh1_pg.C_scaffold_13300000001  39     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51081P357558  fgenesh1_pg.C_scaffold_160000023  33     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51008P357045  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000001  1     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55759P390300  fgenesh1_pg.C_scaffold_17437000001  5     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50979P356843  fgenesh1_pg.C_scaffold_178000024  12     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54565P381946  fgenesh1_pg.C_scaffold_213000003  42     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54741P383176  fgenesh1_pg.C_scaffold_282000003  10     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54161P379117  fgenesh1_pg.C_scaffold_310000009  8     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54810P383662  fgenesh1_pg.C_scaffold_336000004  49     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50560P353910  fgenesh1_pg.C_scaffold_348000001  2     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50772P355391  fgenesh1_pg.C_scaffold_4000000001  21     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50758P355294  fgenesh1_pg.C_scaffold_533000001  4     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50785P355482  fgenesh1_pg.C_scaffold_5919000001  4     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS50803P355614  fgenesh1_pg.C_scaffold_7941000001  47     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55241P386680  fgenesh1_pg.C_scaffold_865000002  5     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55695P389856  fgenesh1_pg.C_scaffold_9340000001  15     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43100P301695  fgenesh4_pg.C_LG_I000895  3     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43441P304087  fgenesh4_pg.C_LG_IV001043 24     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS14080P098556  fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 1  AT1G07670   calcium‐transporting ATPase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS14117P098813  fgenesh4_pg.C_LG_IX001512 6  AT4G37608   similar to hypothetical protein OsI_010192 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88959.1); similar to hypothetical protein OsJ_009466 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ25983.1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS14122P098854  fgenesh4_pg.C_LG_IX001560 38  AT1G63540   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43516P304611  fgenesh4_pg.C_LG_V000778 54     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS15082P105572  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000658  4  AT3G03300   DCL2 (DICER‐LIKE 2); ATP‐dependent helicase/ ribonuclease III 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS15328P107294  fgenesh4_pg.C_LG_X000042  4  AT1G48320   thioesterase family protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS15719P110029  fgenesh4_pg.C_LG_XI000166 3  AT4G16050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G51538.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68396.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43805P306630  fgenesh4_pg.C_LG_XII000423  2     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  4     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS16338P114362  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000286  4  AT2G36850   ATGSL8 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS16406P114840  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000841  3  AT3G58110   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42370.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81663.1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44236P309648  fgenesh4_pg.C_scaffold_1130000001  22     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS34833P243828  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000003  35  AT1G32810   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44468P311274  fgenesh4_pg.C_scaffold_14061000001  2     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS35302P247114  fgenesh4_pg.C_scaffold_15152000001  7  AT1G68940   armadillo/beta‐catenin repeat protein‐related / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS35639P249470  fgenesh4_pg.C_scaffold_17515000001  13  AT4G04190   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16653.1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44738P313163  fgenesh4_pg.C_scaffold_178000017  42     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44907P314344  fgenesh4_pg.C_scaffold_206000009  8     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44909P314360  fgenesh4_pg.C_scaffold_20679000001  3     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS36046P252318  fgenesh4_pg.C_scaffold_21025000001  2  AT5G05480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14920.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN73340.1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44975P314820  fgenesh4_pg.C_scaffold_21539000001  15     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS44978P314845  fgenesh4_pg.C_scaffold_216000007  20     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45116P315810  fgenesh4_pg.C_scaffold_248000001  33     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS36272P253901  fgenesh4_pg.C_scaffold_251000001  39  AT1G70130   lectin protein kinase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45209P316457  fgenesh4_pg.C_scaffold_306000002  15     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45210P316467  fgenesh4_pg.C_scaffold_306000003  3     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45217P316516  fgenesh4_pg.C_scaffold_311000005  3  AT4G19610   RNA binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45237P316653  fgenesh4_pg.C_scaffold_325000002  3     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45334P317335  fgenesh4_pg.C_scaffold_4000000002  2     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS45484P318383  fgenesh4_pg.C_scaffold_506000002  22     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS36978P258842  fgenesh4_pg.C_scaffold_527000001  35  AT1G72760   protein kinase family protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS37016P259109  fgenesh4_pg.C_scaffold_567000001  3  AT5G57035   kinase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS37091P259632  fgenesh4_pg.C_scaffold_6198000001  19  AT4G15180   SET domain‐containing protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS37152P260062  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000202  1  AT5G46070   GTP binding / GTPase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS37224P260568  fgenesh4_pg.C_scaffold_6678000001  22  AT1G68370   ARG1 (ALTERED RESPONSE TO GRAVITY 1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS17414P121897  fgenesh4_pm.C_LG_IX000514  3  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 



XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS17699P123888  fgenesh4_pm.C_LG_X000013 19  AT3G06483   PDK 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS17877P125137  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000322  15  AT2G44820   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67279.1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS18028P126196  fgenesh4_pm.C_LG_XVII000103  1  AT5G39890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G15120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14912.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1637 (InterPro:IPR012864) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS52827P369781  grail3.0001108901  8     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS18418P128926  grail3.0003071602  5  AT1G77590   LACS9 (LONG CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 9); long‐chain‐fatty‐acid‐CoA ligase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS18944P132604  grail3.0011007002  12  AT5G09250   KIWI; DNA binding / transcription coactivator 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53067P371462  grail3.0013025901  1     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46061P322422  grail3.0020004501  44     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS19418P135923  grail3.0021010801  2  AT2G01950   BRL2 (BRI1‐LIKE 2); ATP binding / protein serine/threonine kinase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS19909P139361  grail3.0036008001  3  AT3G23930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G13540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN67122.1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46094P322652  grail3.0038022501  47     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS53663P375633  grail3.0039024001  23     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20110P140769  grail3.0047000902  2  AT1G30910   molybdenum cofactor sulfurase family protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20372P142602  grail3.0060007502  17  AT5G46160   ribosomal protein L14 family protein / huellenlos paralog (HLP) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20436P143046  grail3.0067000801  6  AT1G58110   bZIP family transcription factor 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20437P143059  grail3.0067001201  5  AT1G70180   sterile alpha motif (SAM) domain‐containing protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46142P322991  grail3.0082004201  11     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51415P359897  grail3.0087004201  41     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38037P266255  grail3.0087005001  2     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38047P266328  grail3.0107000401  22  AT3G15190   chloroplast 30S ribosomal protein S20 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51197P358370  grail3.0137005401  45     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51181P358255  grail3.0142007301  45     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS20903P146317  grail3.0144004501  4  AT4G14660   RNA polymerase Rpb7 N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38199P267391  grail3.0148001601  8  AT2G44410   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51080P357547  grail3.0160001401  43     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS51073P357498  grail3.0160001601  37     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38251P267755  grail3.0166004101  4  AT4G22320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G55210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23253.1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS38284P267984  grail3.0202001001  15     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54012P378075  grail3.0224000301  23     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS54757P383289  grail3.0294000301  12     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55399P387786  grail3.3956000101  31     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46270P323884  grail3.4195000201  13     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS55091P385627  grail3.6106000101  4     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46344P324406  gw1.1101.1.1  5     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS39258P274802  gw1.130.69.1  14  AT2G19940   semialdehyde dehydrogenase family protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS39355P275481  gw1.134.209.19  AT5G54310   AGD5 (ARF‐GAP DOMAIN 5); DNA binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46749P327241  gw1.158.130.126  AT1G72440   EDA25 (embryo sac development arrest 25); binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46823P327758  gw1.167.41.1  6     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46906P328336  gw1.178.7.1  48     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS46911P328377  gw1.179.6.1  29     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS40056P280387  gw1.202.37.1  12  AT4G20440   SMB 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS41044P287306  gw1.486.6.1  6  AT3G01480   CYP38 (CYCLOPHILIN 38); peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS41633P291427  gw1.88.24.1  4  AT4G13780   methionine‐‐tRNA ligase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS21011P147074  gw1.I.1527.1  4  AT3G20890   RNA binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS21291P149032  gw1.I.4198.1  1  AT1G50030   TOR (TARGET OF RAPAMYCIN) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS21703P151917  gw1.I.8484.1  4  AT3G23920   TR‐BAMY 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22042P154293  gw1.II.2321.1  6  AT3G63400   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22247P155727  gw1.II.4055.1  20  AT2G47580   U1A (SPLICEOSOMAL PROTEIN U1A); RNA binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22392P156740  gw1.III.1119.1 1  AT5G45300   BAM8 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS22925P160470  gw1.IV.3289.1 5  AT5G16150   GLT1 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23244P162707  gw1.IX.2730.1 1  AT4G33680   AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23277P162937  gw1.IX.3070.1 2  AT4G29430   RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23352P163463  gw1.IX.3749.1 24  AT5G58720   PRLI‐interacting factor 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23392P163741  gw1.IX.4200.1 5  AT2G29050   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS23399P163789  gw1.IX.4312.1 1  AT5G02570   histone H2B 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24430P171006  gw1.VII.1484.1  15  AT4G33470   HDA14 (histone deacetylase 14); histone deacetylase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS48889P342212  gw1.VII.2361.1  33     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24527P171684  gw1.VII.2486.1  2  AT1G17330   metal‐dependent phosphohydrolase HD domain‐containing protein‐related 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24613P172287  gw1.VII.3426.1  33  AT2G18510   EMB2444 (EMBRYO DEFECTIVE 2444); RNA binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24619P172329  gw1.VII.3463.1  1  AT3G50670   U1‐70K 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24647P172524  gw1.VII.3719.1  12  AT4G18905   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24932P174520  gw1.VIII.2532.1  10  AT1G60650   glycine‐rich RNA‐binding protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS24970P174788  gw1.VIII.2849.1  1  AT5G04240   ELF6 (EARLY FLOWERING 6); transcription factor 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25148P176032  gw1.X.1182.1  1  AT1G50300   TAF15 (TBP‐ASSOCIATED FACTOR 15); RNA binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25187P176304  gw1.X.1637.1  2  AT3G48670   XH/XS domain‐containing protein / XS zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25213P176491  gw1.X.197.1  2  AT3G25920   RPL15 (ribosomal protein L15) 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25309P177157  gw1.X.2935.1  1  AT5G59910   HTB4; DNA binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS25417P177918  gw1.X.4147.1  20  AT4G14240   similar to CBS domain‐containing protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G14230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71090.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26141P182984  gw1.XII.19.1  6  AT5G61030   GR‐RBP3 (glycine‐rich RNA‐binding protein 3); RNA binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26144P183006  gw1.XII.204.1  16  AT3G58130   N‐acetylglucosaminyl‐phosphatidylinositol de‐N‐acetylase‐related 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26308P184154  gw1.XIII.1587.1  2  AT1G64260   zinc finger protein‐related 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26350P184448  gw1.XIII.2008.1  8  AT3G03890   FMN binding 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26361P184527  gw1.XIII.2130.1  29  AT5G35910   3'‐5' exonuclease domain‐containing protein / helicase and RNase D C‐terminal domain‐containing protein / HRDC domain‐containing protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS26553P185867  gw1.XIII.875.1 1  AT5G27690   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS27255P190780  gw1.XV.1934.1  1  AT3G18030   HAL3 
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS49750P348243  gw1.XV.2718.1  32     
XY  XY1066  1066  9  5  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  E_POPLARS49778P348437  gw1.XV.676.1  44     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS02019P014131  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2552  2  AT5G08650   GTP‐binding protein LepA 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS02274P015917  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_III0079  2  AT1G25290   rhomboid family protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS02572P018001  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143  2  AT1G07310   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS03341P023381  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0272  2  AT4G00850   GIF3 (GRF1‐INTERACTING FACTOR 3) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS03689P025823  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI1147  1  AT5G01620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G38320.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS29186P204301  estExt_fgenesh4_pm.C_2630001  1  AT5G51180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25770.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95234.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF676 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS04244P029706  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0623  2  AT5G39590   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61019.1); contains InterPro domain TLDc (InterPro:IPR006571) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41930P293509  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0517  4  AT2G07050   CAS1 (CYCLOARTENOL SYNTHASE 1); cycloartenol synthase 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS00336P002351  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III0618  1  AT1G30825   DIS2 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS04942P034593  eugene3.00002317  2  AT5G39790   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS05209P036462  eugene3.00010922  1  AT4G11640   ATSR (ARABIDOPSIS THALIANA SIGNAL‐RESPONSIVE); serine racemase 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS05244P036703  eugene3.00011100  2  AT1G80410   EMB2753 (EMBRYO DEFECTIVE 2753); binding 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS05964P041742  eugene3.00021764  1  AT3G05560   60S ribosomal protein L22‐2 (RPL22B) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53002P371004  eugene3.00070815  22     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS08419P058928  eugene3.00090083  1  AT2G27290   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48682.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1279 (InterPro:IPR009688) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS08588P060111  eugene3.00090893  3  AT2G30110   ATUBA1 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50270P351878  eugene3.00100003  21     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52573P368003  eugene3.00110654  2     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS09400P065799  eugene3.00110811  1  AT1G78800   glycosyl transferase family 1 protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS10529P073702  eugene3.00140443  2  AT3G61780   EMB1703 (EMBRYO DEFECTIVE 1703) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51818P362715  eugene3.00180095  22     



XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31203P218419  eugene3.02100027  1  AT4G15880   ESD4 (EARLY IN SHORT DAYS 4); cysteine‐type peptidase 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31275P218925  eugene3.02260015  28  AT5G19610   sec7 domain‐containing protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50452P353157  eugene3.15450001  10     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42920P300439  eugene3.156500001  1     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42941P300582  eugene3.17630001  6     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34125P238872  eugene3.42990001  1  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  6     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34486P241401  eugene3.79760002  24  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43063P301435  eugene3.92750001  9     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52497P367469  fgenesh1_pg.C_LG_XII000566  21     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52276P365924  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001062  12     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50815P355692  fgenesh1_pg.C_scaffold_11520000001  9     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50825P355767  fgenesh1_pg.C_scaffold_14567000001  22     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  1     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51008P357045  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000001  6     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50965P356745  fgenesh1_pg.C_scaffold_179000019  7     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50551P353848  fgenesh1_pg.C_scaffold_325000001  2     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50560P353910  fgenesh1_pg.C_scaffold_348000001  3     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50772P355391  fgenesh1_pg.C_scaffold_4000000001  12     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50785P355482  fgenesh1_pg.C_scaffold_5919000001  3     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS55695P389856  fgenesh1_pg.C_scaffold_9340000001  12     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43441P304087  fgenesh4_pg.C_LG_IV001043 14     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS14117P098813  fgenesh4_pg.C_LG_IX001512 3  AT4G37608   similar to hypothetical protein OsI_010192 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88959.1); similar to hypothetical protein OsJ_009466 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ25983.1) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43723P306055  fgenesh4_pg.C_LG_XI000162 4     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  1     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS16338P114362  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000286  3  AT2G36850   ATGSL8 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43965P307755  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000307  2     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43972P307801  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000321  1     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44236P309648  fgenesh4_pg.C_scaffold_1130000001  18     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34959P244709  fgenesh4_pg.C_scaffold_12623000001  16  AT5G65180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10060.1); similar to 4D11_9 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67523.1); contains InterPro domain ENTH/VHS (InterPro:IPR008942); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF618 (InterPro:IPR006903); contains InterPro domain Regulation of nuclear pre‐mRNA protein (InterPro:IPR006569) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS35302P247114  fgenesh4_pg.C_scaffold_15152000001  7  AT1G68940   armadillo/beta‐catenin repeat protein‐related / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44692P312844  fgenesh4_pg.C_scaffold_172000004  15     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44716P313010  fgenesh4_pg.C_scaffold_1754000001  14     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44786P313501  fgenesh4_pg.C_scaffold_18546000001  15     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36046P252318  fgenesh4_pg.C_scaffold_21025000001  7  AT5G05480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14920.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN73340.1) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36209P253463  fgenesh4_pg.C_scaffold_2263000001  11  AT3G15670   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  2     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45237P316653  fgenesh4_pg.C_scaffold_325000002  2     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36652P256562  fgenesh4_pg.C_scaffold_3619000001  15  AT1G68130   ATIDD14 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 14) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45334P317335  fgenesh4_pg.C_scaffold_4000000002  2     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45451P318151  fgenesh4_pg.C_scaffold_469000001  23     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36937P258558  fgenesh4_pg.C_scaffold_4873000002  11  AT1G29350   similar to kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29370.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66902.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1296 
(InterPro:IPR009719) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45484P318383  fgenesh4_pg.C_scaffold_506000002  8     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36978P258842  fgenesh4_pg.C_scaffold_527000001  28  AT1G72760   protein kinase family protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37016P259109  fgenesh4_pg.C_scaffold_567000001  7  AT5G57035   kinase 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37060P259417  fgenesh4_pg.C_scaffold_586000001  12  AT1G76260   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45553P318871  fgenesh4_pg.C_scaffold_5861000001  6     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37077P259533  fgenesh4_pg.C_scaffold_6006000001  12  AT4G20440   SMB 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37084P259584  fgenesh4_pg.C_scaffold_6101000001  11  AT3G56720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63033.1) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37091P259632  fgenesh4_pg.C_scaffold_6198000001  21  AT4G15180   SET domain‐containing protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37224P260568  fgenesh4_pg.C_scaffold_6678000001  18  AT1G68370   ARG1 (ALTERED RESPONSE TO GRAVITY 1) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45677P319735  fgenesh4_pg.C_scaffold_7254000001  4     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45698P319882  fgenesh4_pg.C_scaffold_743000001  1     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS18120P126840  grail3.0001036801  4  AT4G08350   KOW domain‐containing transcription factor family protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS18977P132834  grail3.0012013501  1  AT5G26570   OK1 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS19146P134020  grail3.0015026501  2  AT5G50380   ATEXO70F1 (exocyst subunit EXO70 family protein F1); protein binding 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS19777P138435  grail3.0032008702  7  AT1G55900   TIM50 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS20358P142506  grail3.0059011301  9  AT3G29310   calmodulin‐binding protein‐related 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS20372P142602  grail3.0060007502  6  AT5G46160   ribosomal protein L14 family protein / huellenlos paralog (HLP) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52870P370083  grail3.0113000701  22     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52865P370044  grail3.0113002201  1     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51222P358542  grail3.0134002601  1     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54377P380629  grail3.15588000101  8     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50692P354833  grail3.17366000101  12     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50559P353901  grail3.3431000201  20     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  19     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50753P355261  grail3.8933000201  1     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS39456P276188  gw1.142.135.11  AT2G43750   CPACS1 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46906P328336  gw1.178.7.1  27     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS40818P285721  gw1.4084.3.1  2  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS40905P286330  gw1.418.6.1  3  AT4G19860   lecithin:cholesterol acyltransferase family protein / LACT family protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47481P332367  gw1.4211.1.1  2     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41044P287306  gw1.486.6.1  6  AT3G01480   CYP38 (CYCLOPHILIN 38); peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47890P335219  gw1.87.83.1  19     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41633P291427  gw1.88.24.1  6  AT4G13780   methionine‐‐tRNA ligase 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS21011P147074  gw1.I.1527.1  4  AT3G20890   RNA binding 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS21951P153655  gw1.II.1632.1  1  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS22454P157177  gw1.III.1472.1 5  AT4G01370   ATMPK4 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS22925P160470  gw1.IV.3289.1 1  AT5G16150   GLT1 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS23392P163741  gw1.IX.4200.1 1  AT2G29050   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48728P341086  gw1.V.4503.1  19     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS24063P168440  gw1.VI.1411.1 2  AT2G19080   metaxin‐related 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS24647P172524  gw1.VII.3719.1  4  AT4G18905   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS25148P176032  gw1.X.1182.1  1  AT1G50300   TAF15 (TBP‐ASSOCIATED FACTOR 15); RNA binding 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS25252P176762  gw1.X.2419.1  1  AT1G28060   small nuclear ribonucleoprotein family protein / snRNP family protein 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS25417P177918  gw1.X.4147.1  7  AT4G14240   similar to CBS domain‐containing protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G14230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71090.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26144P183006  gw1.XII.204.1  11  AT3G58130   N‐acetylglucosaminyl‐phosphatidylinositol de‐N‐acetylase‐related 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26350P184448  gw1.XIII.2008.1  10  AT3G03890   FMN binding 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS27073P189508  gw1.XIX.2649.1  8  AT2G30470   HSI2 (HIGH‐LEVEL EXPRESSION OF SUGAR‐INDUCIBLE GENE 2); transcription factor/ transcription repressor 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS27199P190390  gw1.XV.1425.1  1  AT5G40200   DEGP9 (DEGP PROTEASE 9); serine‐type peptidase/ trypsin 
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50016P350103  gw1.XVIII.1653.1  27     
XY  XY1075  1075  9  7  20.4546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50053P350362  gw1.XVIII.657.1  1     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS02019P014131  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2552  2  AT5G08650   GTP‐binding protein LepA 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS02046P014318  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I3061  1  AT1G17220   FUG1 (FU‐GAERI1); translation initiation factor 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS02274P015917  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_III0079  2  AT1G25290   rhomboid family protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS02572P018001  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143  2  AT1G07310   C2 domain‐containing protein 



XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS03341P023381  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0272  2  AT4G00850   GIF3 (GRF1‐INTERACTING FACTOR 3) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS03689P025823  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVI1147  1  AT5G01620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G38320.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48780.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS29186P204301  estExt_fgenesh4_pm.C_2630001  1  AT5G51180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25770.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95234.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF676 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS04244P029706  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0623  2  AT5G39590   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61019.1); contains InterPro domain TLDc (InterPro:IPR006571) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41930P293509  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0517  4  AT2G07050   CAS1 (CYCLOARTENOL SYNTHASE 1); cycloartenol synthase 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS28616P200312  estExt_Genewise1_v1.C_870092  3  AT5G17440   LUC7 N_terminus domain‐containing protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS00336P002351  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III0618  1  AT1G30825   DIS2 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS04942P034593  eugene3.00002317  2  AT5G39790   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS05209P036462  eugene3.00010922  1  AT4G11640   ATSR (ARABIDOPSIS THALIANA SIGNAL‐RESPONSIVE); serine racemase 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS05244P036703  eugene3.00011100  2  AT1G80410   EMB2753 (EMBRYO DEFECTIVE 2753); binding 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53760P376311  eugene3.00012988  37     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS05964P041742  eugene3.00021764  1  AT3G05560   60S ribosomal protein L22‐2 (RPL22B) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53002P371004  eugene3.00070815  39     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS08419P058928  eugene3.00090083  1  AT2G27290   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48682.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1279 (InterPro:IPR009688) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS08588P060111  eugene3.00090893  3  AT2G30110   ATUBA1 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50270P351878  eugene3.00100003  38     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52573P368003  eugene3.00110654  4     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS09400P065799  eugene3.00110811  2  AT1G78800   glycosyl transferase family 1 protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52312P366175  eugene3.00130936  35     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS10476P073329  eugene3.00140225  3  AT2G45720   armadillo/beta‐catenin repeat family protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS10529P073702  eugene3.00140443  2  AT3G61780   EMB1703 (EMBRYO DEFECTIVE 1703) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS10923P076458  eugene3.00150408  2  AT3G54660   ATGR2 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51818P362715  eugene3.00180095  44     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42447P297123  eugene3.00190309  35     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS30813P215687  eugene3.01550025  1  AT3G02290   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  1     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31203P218419  eugene3.02100027  1  AT4G15880   ESD4 (EARLY IN SHORT DAYS 4); cysteine‐type peptidase 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31220P218534  eugene3.02130020  31  AT5G20500   glutaredoxin 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50363P352529  eugene3.02260005  34     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31275P218925  eugene3.02260015  49  AT5G19610   sec7 domain‐containing protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50452P353157  eugene3.15450001  27     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42920P300439  eugene3.156500001  8     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42932P300523  eugene3.16930001  29     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42941P300582  eugene3.17630001  15     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50497P353472  eugene3.209720001  3     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34125P238872  eugene3.42990001  2  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  6     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34486P241401  eugene3.79760002  40  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43063P301435  eugene3.92750001  11     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52497P367469  fgenesh1_pg.C_LG_XII000566  31     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52276P365924  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001062  22     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52273P365900  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001071  12     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51707P361938  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000278  21     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  37     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50815P355692  fgenesh1_pg.C_scaffold_11520000001  9     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51331P359306  fgenesh1_pg.C_scaffold_119000021  14     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50825P355767  fgenesh1_pg.C_scaffold_14567000001  44     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  1     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51008P357045  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000001  6     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50965P356745  fgenesh1_pg.C_scaffold_179000019  12     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54017P378110  fgenesh1_pg.C_scaffold_225000011  47     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54667P382662  fgenesh1_pg.C_scaffold_238000005  40     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54699P382884  fgenesh1_pg.C_scaffold_253000001  13     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50551P353848  fgenesh1_pg.C_scaffold_325000001  2     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50560P353910  fgenesh1_pg.C_scaffold_348000001  3     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50772P355391  fgenesh1_pg.C_scaffold_4000000001  20     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50758P355294  fgenesh1_pg.C_scaffold_533000001  3     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50785P355482  fgenesh1_pg.C_scaffold_5919000001  3     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS55695P389856  fgenesh1_pg.C_scaffold_9340000001  18     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43434P304032  fgenesh4_pg.C_LG_IV000985 19     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43441P304087  fgenesh4_pg.C_LG_IV001043 31     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS14117P098813  fgenesh4_pg.C_LG_IX001512 4  AT4G37608   similar to hypothetical protein OsI_010192 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88959.1); similar to hypothetical protein OsJ_009466 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ25983.1) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43723P306055  fgenesh4_pg.C_LG_XI000162 5     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43816P306712  fgenesh4_pg.C_LG_XII000561  30     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  1     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS16338P114362  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000286  4  AT2G36850   ATGSL8 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43965P307755  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000307  2     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43966P307761  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000308  2     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43972P307801  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000321  1     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44082P308569  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001032  39     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44154P309072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000749  23     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44236P309648  fgenesh4_pg.C_scaffold_1130000001  23     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44248P309733  fgenesh4_pg.C_scaffold_11431000001  1     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34959P244709  fgenesh4_pg.C_scaffold_12623000001  28  AT5G65180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10060.1); similar to 4D11_9 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67523.1); contains InterPro domain ENTH/VHS (InterPro:IPR008942); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF618 (InterPro:IPR006903); contains InterPro domain Regulation of nuclear pre‐mRNA protein (InterPro:IPR006569) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS35302P247114  fgenesh4_pg.C_scaffold_15152000001  10  AT1G68940   armadillo/beta‐catenin repeat protein‐related / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44622P312353  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000001  37     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44692P312844  fgenesh4_pg.C_scaffold_172000004  20     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44716P313010  fgenesh4_pg.C_scaffold_1754000001  31     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44786P313501  fgenesh4_pg.C_scaffold_18546000001  15     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44909P314360  fgenesh4_pg.C_scaffold_20679000001  2     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36046P252318  fgenesh4_pg.C_scaffold_21025000001  7  AT5G05480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14920.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN73340.1) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45031P315214  fgenesh4_pg.C_scaffold_224000007  32     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36209P253463  fgenesh4_pg.C_scaffold_2263000001  11  AT3G15670   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  4     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45171P316197  fgenesh4_pg.C_scaffold_279000007  15     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45237P316653  fgenesh4_pg.C_scaffold_325000002  2     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36652P256562  fgenesh4_pg.C_scaffold_3619000001  15  AT1G68130   ATIDD14 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 14) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45334P317335  fgenesh4_pg.C_scaffold_4000000002  2     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45451P318151  fgenesh4_pg.C_scaffold_469000001  48     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36937P258558  fgenesh4_pg.C_scaffold_4873000002  11  AT1G29350   similar to kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29370.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66902.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1296 
(InterPro:IPR009719) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45484P318383  fgenesh4_pg.C_scaffold_506000002  10     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36978P258842  fgenesh4_pg.C_scaffold_527000001  45  AT1G72760   protein kinase family protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37016P259109  fgenesh4_pg.C_scaffold_567000001  7  AT5G57035   kinase 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37060P259417  fgenesh4_pg.C_scaffold_586000001  12  AT1G76260   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45553P318871  fgenesh4_pg.C_scaffold_5861000001  8     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37077P259533  fgenesh4_pg.C_scaffold_6006000001  18  AT4G20440   SMB 



XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37084P259584  fgenesh4_pg.C_scaffold_6101000001  11  AT3G56720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63033.1) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37091P259632  fgenesh4_pg.C_scaffold_6198000001  27  AT4G15180   SET domain‐containing protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37224P260568  fgenesh4_pg.C_scaffold_6678000001  22  AT1G68370   ARG1 (ALTERED RESPONSE TO GRAVITY 1) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45677P319735  fgenesh4_pg.C_scaffold_7254000001  8     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45698P319882  fgenesh4_pg.C_scaffold_743000001  1     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37352P261463  fgenesh4_pg.C_scaffold_7528000001  7  AT3G08670   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G51540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71240.1) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45938P321563  fgenesh4_pm.C_LG_IX000454  1  AT2G26810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G26200.1); similar to Os07g0641600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001060430.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO67268.1); contains domain METHYLTRANSFERASE‐RELATED (PTHR23108); contains domain no description (G3DSA:3.40.50.150); contains domain S‐adenosyl‐L‐methionine‐dependent methyltransferases (SSF53335) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS17875P125122  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000302  1  AT5G17640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10020.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17865.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN65847.1); contains 
InterPro domain Protein of unknown function DUF1005 (InterPro:IPR010410) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS18120P126840  grail3.0001036801  5  AT4G08350   KOW domain‐containing transcription factor family protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52816P369705  grail3.0001128401  7     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS18977P132834  grail3.0012013501  1  AT5G26570   OK1 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS19418P135923  grail3.0021010801  2  AT2G01950   BRL2 (BRI1‐LIKE 2); ATP binding / protein serine/threonine kinase 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS19777P138435  grail3.0032008702  7  AT1G55900   TIM50 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS20358P142506  grail3.0059011301  9  AT3G29310   calmodulin‐binding protein‐related 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS20372P142602  grail3.0060007502  6  AT5G46160   ribosomal protein L14 family protein / huellenlos paralog (HLP) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS20651P144551  grail3.0090017201  1  AT3G22435   XS domain‐containing protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50259P351802  grail3.0109007401  21     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52870P370083  grail3.0113000701  42     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52865P370044  grail3.0113002201  6     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50132P350911  grail3.0125004401  30     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51229P358596  grail3.0133009101  1     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51222P358542  grail3.0134002601  1     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46213P323487  grail3.0275000101  39     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50599P354182  grail3.0475000101  40     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50680P354751  grail3.12961000101  11     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54377P380629  grail3.15588000101  11     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50692P354833  grail3.17366000101  27     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50693P354840  grail3.17366000201  36     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54451P381148  grail3.1762000101  2     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50559P353901  grail3.3431000201  45     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS55424P387956  grail3.5757000101  35     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46287P324009  grail3.6409000101  29     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  35     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50753P355261  grail3.8933000201  1     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46296P324071  gw1.1002.1.1  33     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS39456P276188  gw1.142.135.11  AT2G43750   CPACS1 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46824P327763  gw1.167.47.1  27     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46906P328336  gw1.178.7.1  54     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46920P328439  gw1.181.32.1  2  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS40818P285721  gw1.4084.3.1  2  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS40905P286330  gw1.418.6.1  3  AT4G19860   lecithin:cholesterol acyltransferase family protein / LACT family protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47481P332367  gw1.4211.1.1  3     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41044P287306  gw1.486.6.1  6  AT3G01480   CYP38 (CYCLOPHILIN 38); peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47890P335219  gw1.87.83.1  39     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41633P291427  gw1.88.24.1  6  AT4G13780   methionine‐‐tRNA ligase 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS21011P147074  gw1.I.1527.1  4  AT3G20890   RNA binding 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS21951P153655  gw1.II.1632.1  1  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS22454P157177  gw1.III.1472.1 7  AT4G01370   ATMPK4 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS22925P160470  gw1.IV.3289.1 1  AT5G16150   GLT1 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS23392P163741  gw1.IX.4200.1 1  AT2G29050   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48728P341086  gw1.V.4503.1  41     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS24063P168440  gw1.VI.1411.1 2  AT2G19080   metaxin‐related 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48905P342324  gw1.VII.2676.1  3     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS24647P172524  gw1.VII.3719.1  4  AT4G18905   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS25148P176032  gw1.X.1182.1  1  AT1G50300   TAF15 (TBP‐ASSOCIATED FACTOR 15); RNA binding 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS25252P176762  gw1.X.2419.1  3  AT1G28060   small nuclear ribonucleoprotein family protein / snRNP family protein 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS25417P177918  gw1.X.4147.1  8  AT4G14240   similar to CBS domain‐containing protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G14230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71090.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26144P183006  gw1.XII.204.1  12  AT3G58130   N‐acetylglucosaminyl‐phosphatidylinositol de‐N‐acetylase‐related 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26350P184448  gw1.XIII.2008.1  11  AT3G03890   FMN binding 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS27073P189508  gw1.XIX.2649.1  8  AT2G30470   HSI2 (HIGH‐LEVEL EXPRESSION OF SUGAR‐INDUCIBLE GENE 2); transcription factor/ transcription repressor 
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS49892P349234  gw1.XVI.3388.1  12     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS49920P349433  gw1.XVII.1102.1  28     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50016P350103  gw1.XVIII.1653.1  49     
XY  XY1076  1076  9  7  20.4746  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50053P350362  gw1.XVIII.657.1  1     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS29046P203319  estExt_fgenesh4_pg.C_700026  1  AT3G18680   aspartate/glutamate/uridylate kinase family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS01949P013639  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I1484  1  AT1G15370   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62746.1); contains InterPro domain Longin‐like; (InterPro:IPR011012) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS02046P014318  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I3061  1  AT1G17220   FUG1 (FU‐GAERI1); translation initiation factor 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS02274P015917  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_III0079  3  AT1G25290   rhomboid family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS02572P018001  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143  3  AT1G07310   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS02745P019210  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0400  2  AT3G10330   transcription initiation factor IIB‐2 / general transcription factor TFIIB‐2 (TFIIB2) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS03341P023381  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0272  2  AT4G00850   GIF3 (GRF1‐INTERACTING FACTOR 3) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS29186P204301  estExt_fgenesh4_pm.C_2630001  1  AT5G51180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25770.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95234.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF676 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS04244P029706  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0623  3  AT5G39590   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61019.1); contains InterPro domain TLDc (InterPro:IPR006571) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS28616P200312  estExt_Genewise1_v1.C_870092  4  AT5G17440   LUC7 N_terminus domain‐containing protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS00336P002351  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III0618  1  AT1G30825   DIS2 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS01006P007040  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0656  4  AT3G06580   GAL1 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS04942P034593  eugene3.00002317  2  AT5G39790   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS05209P036462  eugene3.00010922  3  AT4G11640   ATSR (ARABIDOPSIS THALIANA SIGNAL‐RESPONSIVE); serine racemase 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS05244P036703  eugene3.00011100  3  AT1G80410   EMB2753 (EMBRYO DEFECTIVE 2753); binding 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53760P376311  eugene3.00012988  59     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS06335P044340  eugene3.00031466  20  AT3G24190   ABC1 family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53002P371004  eugene3.00070815  60     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS08419P058928  eugene3.00090083  1  AT2G27290   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48682.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1279 (InterPro:IPR009688) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS08588P060111  eugene3.00090893  4  AT2G30110   ATUBA1 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50270P351878  eugene3.00100003  60     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42239P295668  eugene3.00110547  66     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52573P368003  eugene3.00110654  4     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS09400P065799  eugene3.00110811  2  AT1G78800   glycosyl transferase family 1 protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS09734P068135  eugene3.00120562  38     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS10100P070694  eugene3.00130413  1  AT2G30580   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52312P366175  eugene3.00130936  59     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS10476P073329  eugene3.00140225  3  AT2G45720   armadillo/beta‐catenin repeat family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS10529P073702  eugene3.00140443  1  AT3G61780   EMB1703 (EMBRYO DEFECTIVE 1703) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS10923P076458  eugene3.00150408  2  AT3G54660   ATGR2 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS11175P078222  eugene3.00160081  2  AT5G20130   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21131.1) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51956P363682  eugene3.00160980  58     



XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51818P362715  eugene3.00180095  66     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS11829P082800  eugene3.00180746  1  AT1G77180   chromatin protein family 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42447P297123  eugene3.00190309  57     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS12044P084302  eugene3.00190387  2  AT5G25940   early nodulin‐related 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS30172P211200  eugene3.00880101  64  AT5G43900   MYA2 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS30813P215687  eugene3.01550025  1  AT3G02290   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  3     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31203P218419  eugene3.02100027  1  AT4G15880   ESD4 (EARLY IN SHORT DAYS 4); cysteine‐type peptidase 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31220P218534  eugene3.02130020  52  AT5G20500   glutaredoxin 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42727P299085  eugene3.02240001  63     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50363P352529  eugene3.02260005  53     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31275P218925  eugene3.02260015  73  AT5G19610   sec7 domain‐containing protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54766P383351  eugene3.03030001  44     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50661P354620  eugene3.09180003  50     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50452P353157  eugene3.15450001  39     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42920P300439  eugene3.156500001  10     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS32767P229364  eugene3.16210001  52     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42928P300493  eugene3.162790001  63     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42932P300523  eugene3.16930001  46     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42941P300582  eugene3.17630001  20     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50497P353472  eugene3.209720001  4     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34125P238872  eugene3.42990001  2  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  6     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34486P241401  eugene3.79760002  61  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43063P301435  eugene3.92750001  11     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53369P373571  fgenesh1_pg.C_LG_IV000912 56     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52497P367469  fgenesh1_pg.C_LG_XII000566  40     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52276P365924  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001062  27     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52273P365900  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001071  16     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52141P364974  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001412  8     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51707P361938  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000278  36     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51694P361851  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000332  19     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  60     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50815P355692  fgenesh1_pg.C_scaffold_11520000001  8     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51331P359306  fgenesh1_pg.C_scaffold_119000021  20     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50818P355714  fgenesh1_pg.C_scaffold_12159000001  3     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50825P355767  fgenesh1_pg.C_scaffold_14567000001  69     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  1     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51008P357045  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000001  6     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50965P356745  fgenesh1_pg.C_scaffold_179000019  15     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54017P378110  fgenesh1_pg.C_scaffold_225000011  70     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54667P382662  fgenesh1_pg.C_scaffold_238000005  64     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54699P382884  fgenesh1_pg.C_scaffold_253000001  15     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50551P353848  fgenesh1_pg.C_scaffold_325000001  2     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50560P353910  fgenesh1_pg.C_scaffold_348000001  3     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50772P355391  fgenesh1_pg.C_scaffold_4000000001  23     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51584P361078  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000163  69     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50758P355294  fgenesh1_pg.C_scaffold_533000001  4     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50783P355469  fgenesh1_pg.C_scaffold_5633000001  14     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51533P360721  fgenesh1_pg.C_scaffold_57000150  6     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50785P355482  fgenesh1_pg.C_scaffold_5919000001  3     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS55695P389856  fgenesh1_pg.C_scaffold_9340000001  25     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43434P304032  fgenesh4_pg.C_LG_IV000985 30     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43441P304087  fgenesh4_pg.C_LG_IV001043 50     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS14117P098813  fgenesh4_pg.C_LG_IX001512 4  AT4G37608   similar to hypothetical protein OsI_010192 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88959.1); similar to hypothetical protein OsJ_009466 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ25983.1) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43550P304846  fgenesh4_pg.C_LG_VI000706 44     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43723P306055  fgenesh4_pg.C_LG_XI000162 5     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43816P306712  fgenesh4_pg.C_LG_XII000561  44     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  1     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS16338P114362  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000286  4  AT2G36850   ATGSL8 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43965P307755  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000307  2     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43966P307761  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000308  2     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43972P307801  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000321  1     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44082P308569  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001032  62     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44117P308819  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000037  56     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44154P309072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000749  39     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44236P309648  fgenesh4_pg.C_scaffold_1130000001  28     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44248P309733  fgenesh4_pg.C_scaffold_11431000001  2     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34959P244709  fgenesh4_pg.C_scaffold_12623000001  51  AT5G65180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10060.1); similar to 4D11_9 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67523.1); contains InterPro domain ENTH/VHS (InterPro:IPR008942); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF618 (InterPro:IPR006903); contains InterPro domain Regulation of nuclear pre‐mRNA protein (InterPro:IPR006569) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS35302P247114  fgenesh4_pg.C_scaffold_15152000001  14  AT1G68940   armadillo/beta‐catenin repeat protein‐related / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44584P312083  fgenesh4_pg.C_scaffold_156000014  58     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44622P312353  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000001  59     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44624P312363  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000016  55     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44692P312844  fgenesh4_pg.C_scaffold_172000004  27     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44716P313010  fgenesh4_pg.C_scaffold_1754000001  50     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44786P313501  fgenesh4_pg.C_scaffold_18546000001  15     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44909P314360  fgenesh4_pg.C_scaffold_20679000001  3     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36046P252318  fgenesh4_pg.C_scaffold_21025000001  6  AT5G05480   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14920.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN73340.1) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45031P315214  fgenesh4_pg.C_scaffold_224000007  43     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36209P253463  fgenesh4_pg.C_scaffold_2263000001  11  AT3G15670   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  6     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36228P253592  fgenesh4_pg.C_scaffold_233000007  43  AT1G61240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11170.1); similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK25584.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF707 (InterPro:IPR007877) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45090P315627  fgenesh4_pg.C_scaffold_243000023  54     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45137P315954  fgenesh4_pg.C_scaffold_257000002  72     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45171P316197  fgenesh4_pg.C_scaffold_279000007  21     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45237P316653  fgenesh4_pg.C_scaffold_325000002  2     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36652P256562  fgenesh4_pg.C_scaffold_3619000001  15  AT1G68130   ATIDD14 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 14) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45267P316868  fgenesh4_pg.C_scaffold_3619000003  36     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45334P317335  fgenesh4_pg.C_scaffold_4000000002  2     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45451P318151  fgenesh4_pg.C_scaffold_469000001  76     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36937P258558  fgenesh4_pg.C_scaffold_4873000002  11  AT1G29350   similar to kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29370.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66902.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1296 
(InterPro:IPR009719) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45468P318272  fgenesh4_pg.C_scaffold_4874000001  25     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45484P318383  fgenesh4_pg.C_scaffold_506000002  12     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36978P258842  fgenesh4_pg.C_scaffold_527000001  66  AT1G72760   protein kinase family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37060P259417  fgenesh4_pg.C_scaffold_586000001  13  AT1G76260   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45553P318871  fgenesh4_pg.C_scaffold_5861000001  12     



XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37077P259533  fgenesh4_pg.C_scaffold_6006000001  21  AT4G20440   SMB 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37084P259584  fgenesh4_pg.C_scaffold_6101000001  11  AT3G56720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63033.1) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37091P259632  fgenesh4_pg.C_scaffold_6198000001  35  AT4G15180   SET domain‐containing protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37224P260568  fgenesh4_pg.C_scaffold_6678000001  29  AT1G68370   ARG1 (ALTERED RESPONSE TO GRAVITY 1) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45633P319430  fgenesh4_pg.C_scaffold_6730000001  55     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45677P319735  fgenesh4_pg.C_scaffold_7254000001  8     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45698P319882  fgenesh4_pg.C_scaffold_743000001  1     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37352P261463  fgenesh4_pg.C_scaffold_7528000001  8  AT3G08670   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G51540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71240.1) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37503P262518  fgenesh4_pg.C_scaffold_87000071  7  AT1G01510   AN (ANGUSTIFOLIA) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45938P321563  fgenesh4_pm.C_LG_IX000454  1  AT2G26810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G26200.1); similar to Os07g0641600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001060430.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO67268.1); contains domain METHYLTRANSFERASE‐RELATED (PTHR23108); contains domain no description (G3DSA:3.40.50.150); contains domain S‐adenosyl‐L‐methionine‐dependent methyltransferases (SSF53335) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS17875P125122  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000302  1  AT5G17640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10020.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17865.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN65847.1); contains 
InterPro domain Protein of unknown function DUF1005 (InterPro:IPR010410) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS17906P125338  fgenesh4_pm.C_LG_XIV000280  3  AT2G47210   myb family transcription factor 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS18120P126840  grail3.0001036801  5  AT4G08350   KOW domain‐containing transcription factor family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52816P369705  grail3.0001128401  9     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS18977P132834  grail3.0012013501  1  AT5G26570   OK1 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS19418P135923  grail3.0021010801  1  AT2G01950   BRL2 (BRI1‐LIKE 2); ATP binding / protein serine/threonine kinase 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS19777P138435  grail3.0032008702  7  AT1G55900   TIM50 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53907P377341  grail3.0052006701  2     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51408P359849  grail3.0088000301  57     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS20651P144551  grail3.0090017201  3  AT3G22435   XS domain‐containing protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50259P351802  grail3.0109007401  33     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52870P370083  grail3.0113000701  65     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52865P370044  grail3.0113002201  8     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50132P350911  grail3.0125004401  50     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51229P358596  grail3.0133009101  1     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51222P358542  grail3.0134002601  1     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46213P323487  grail3.0275000101  63     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50588P354105  grail3.0447000501  17     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50599P354182  grail3.0475000101  62     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS38420P268934  grail3.0743000301  7  AT1G80410   EMB2753 (EMBRYO DEFECTIVE 2753); binding 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50392P352734  grail3.10549000101  56     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50680P354751  grail3.12961000101  14     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54377P380629  grail3.15588000101  17     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50692P354833  grail3.17366000101  41     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50693P354840  grail3.17366000201  57     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54451P381148  grail3.1762000101  4     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54530P381701  grail3.2017000102  72     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50558P353895  grail3.3431000101  45     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50559P353901  grail3.3431000201  70     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS38809P271662  grail3.5402000101  67  AT1G03160   FZL (FZO‐LIKE); GTP binding / GTPase/ thiamin‐phosphate diphosphorylase 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS55424P387956  grail3.5757000101  56     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46287P324009  grail3.6409000101  49     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  58     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50753P355261  grail3.8933000201  1     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46296P324071  gw1.1002.1.1  52     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS39456P276188  gw1.142.135.11  AT2G43750   CPACS1 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46824P327763  gw1.167.47.1  45     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46906P328336  gw1.178.7.1  83     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46920P328439  gw1.181.32.1  4  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47373P331607  gw1.3704.2.1  9     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS40818P285721  gw1.4084.3.1  1  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS40905P286330  gw1.418.6.1  3  AT4G19860   lecithin:cholesterol acyltransferase family protein / LACT family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47481P332367  gw1.4211.1.1  4     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41044P287306  gw1.486.6.1  6  AT3G01480   CYP38 (CYCLOPHILIN 38); peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47890P335219  gw1.87.83.1  62     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41633P291427  gw1.88.24.1  8  AT4G13780   methionine‐‐tRNA ligase 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41649P291541  gw1.897.5.1  1  AT4G02070   ATMSH6 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS21011P147074  gw1.I.1527.1  3  AT3G20890   RNA binding 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48139P336961  gw1.I.5490.1  59     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS21788P152515  gw1.I.9252.1  7  AT4G11970   YT521‐B‐like family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS21951P153655  gw1.II.1632.1  2  AT4G19540   similar to HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS22454P157177  gw1.III.1472.1 8  AT4G01370   ATMPK4 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS22887P160206  gw1.IV.2856.1 9  AT1G28960   ATNUDT15 (ARABIDOPSIS THALIANA NUDIX HYDROLASE HOMOLOG 15); hydrolase 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS22925P160470  gw1.IV.3289.1 2  AT5G16150   GLT1 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS23392P163741  gw1.IX.4200.1 2  AT2G29050   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS23489P164422  gw1.IX.724.1  2  AT2G27760   ATIPT2 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48728P341086  gw1.V.4503.1  67     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS24063P168440  gw1.VI.1411.1 1  AT2G19080   metaxin‐related 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48905P342324  gw1.VII.2676.1  7     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS24647P172524  gw1.VII.3719.1  4  AT4G18905   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS25252P176762  gw1.X.2419.1  3  AT1G28060   small nuclear ribonucleoprotein family protein / snRNP family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS25417P177918  gw1.X.4147.1  10  AT4G14240   similar to CBS domain‐containing protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G14230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71090.1); contains InterPro domain Cystathionine beta‐synthase 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26144P183006  gw1.XII.204.1  13  AT3G58130   N‐acetylglucosaminyl‐phosphatidylinositol de‐N‐acetylase‐related 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26350P184448  gw1.XIII.2008.1  11  AT3G03890   FMN binding 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26750P187246  gw1.XIV.2852.1  10  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS49892P349234  gw1.XVI.3388.1  20     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS49920P349433  gw1.XVII.1102.1  42     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50016P350103  gw1.XVIII.1653.1  73     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50051P350346  gw1.XVIII.611.1  70     
XY  XY1077  1077  9  7  20.4946  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50053P350362  gw1.XVIII.657.1  1     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS29046P203319  estExt_fgenesh4_pg.C_700026  1  AT3G18680   aspartate/glutamate/uridylate kinase family protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS02274P015917  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_III0079  3  AT1G25290   rhomboid family protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS03341P023381  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0272  2  AT4G00850   GIF3 (GRF1‐INTERACTING FACTOR 3) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS29186P204301  estExt_fgenesh4_pm.C_2630001  1  AT5G51180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25770.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95234.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF676 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS04244P029706  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0623  2  AT5G39590   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61019.1); contains InterPro domain TLDc (InterPro:IPR006571) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS28616P200312  estExt_Genewise1_v1.C_870092  4  AT5G17440   LUC7 N_terminus domain‐containing protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS00187P001305  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I9550  3  AT3G04730   IAA16 (indoleacetic acid‐induced protein 16); transcription factor 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS00336P002351  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III0618  1  AT1G30825   DIS2 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS01006P007040  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0656  4  AT3G06580   GAL1 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS04942P034593  eugene3.00002317  2  AT5G39790   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS05209P036462  eugene3.00010922  3  AT4G11640   ATSR (ARABIDOPSIS THALIANA SIGNAL‐RESPONSIVE); serine racemase 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS05244P036703  eugene3.00011100  2  AT1G80410   EMB2753 (EMBRYO DEFECTIVE 2753); binding 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53760P376311  eugene3.00012988  65     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS06335P044340  eugene3.00031466  26  AT3G24190   ABC1 family protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53002P371004  eugene3.00070815  65     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS08419P058928  eugene3.00090083  1  AT2G27290   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48682.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1279 (InterPro:IPR009688) 



XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS08588P060111  eugene3.00090893  2  AT2G30110   ATUBA1 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50270P351878  eugene3.00100003  62     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52573P368003  eugene3.00110654  6     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS09734P068135  eugene3.00120562  43     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52312P366175  eugene3.00130936  62     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS10476P073329  eugene3.00140225  2  AT2G45720   armadillo/beta‐catenin repeat family protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS10529P073702  eugene3.00140443  1  AT3G61780   EMB1703 (EMBRYO DEFECTIVE 1703) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS10923P076458  eugene3.00150408  2  AT3G54660   ATGR2 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52081P364560  eugene3.00150444  10     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS11175P078222  eugene3.00160081  2  AT5G20130   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21131.1) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51956P363682  eugene3.00160980  63     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS11562P080931  eugene3.00170041  1  AT5G64380   fructose‐1 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51818P362715  eugene3.00180095  73     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS11829P082800  eugene3.00180746  1  AT1G77180   chromatin protein family 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS11898P083281  eugene3.00181023  4  AT5G35180   similar to EDR2 (enhanced disease resistance 2) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42447P297123  eugene3.00190309  61     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS30172P211200  eugene3.00880101  70  AT5G43900   MYA2 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS30813P215687  eugene3.01550025  1  AT3G02290   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  3     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31220P218534  eugene3.02130020  58  AT5G20500   glutaredoxin 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50363P352529  eugene3.02260005  53     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31275P218925  eugene3.02260015  79  AT5G19610   sec7 domain‐containing protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31495P220464  eugene3.03700003  57  AT5G03795   oxidoreductase 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42835P299844  eugene3.06710002  74     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50661P354620  eugene3.09180003  54     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50452P353157  eugene3.15450001  42     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42920P300439  eugene3.156500001  10     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS32767P229364  eugene3.16210001  53     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42928P300493  eugene3.162790001  69     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42932P300523  eugene3.16930001  49     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42941P300582  eugene3.17630001  21     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50497P353472  eugene3.209720001  4     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34125P238872  eugene3.42990001  3  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  8     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34486P241401  eugene3.79760002  61  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43063P301435  eugene3.92750001  10     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53894P377247  fgenesh1_pg.C_LG_I001483  44     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53369P373571  fgenesh1_pg.C_LG_IV000912 61     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52864P370035  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001975  60     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52497P367469  fgenesh1_pg.C_LG_XII000566  43     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52276P365924  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001062  31     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52273P365900  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001071  22     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52141P364974  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001412  10     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51707P361938  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000278  43     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51694P361851  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000332  29     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  62     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50815P355692  fgenesh1_pg.C_scaffold_11520000001  7     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50818P355714  fgenesh1_pg.C_scaffold_12159000001  3     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54283P379973  fgenesh1_pg.C_scaffold_1223000001  14     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50825P355767  fgenesh1_pg.C_scaffold_14567000001  75     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  1     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51008P357045  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000001  6     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50965P356745  fgenesh1_pg.C_scaffold_179000019  16     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54017P378110  fgenesh1_pg.C_scaffold_225000011  75     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54667P382662  fgenesh1_pg.C_scaffold_238000005  67     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54699P382884  fgenesh1_pg.C_scaffold_253000001  17     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50551P353848  fgenesh1_pg.C_scaffold_325000001  2     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50560P353910  fgenesh1_pg.C_scaffold_348000001  3     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50772P355391  fgenesh1_pg.C_scaffold_4000000001  26     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51584P361078  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000163  72     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50758P355294  fgenesh1_pg.C_scaffold_533000001  4     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50783P355469  fgenesh1_pg.C_scaffold_5633000001  15     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51533P360721  fgenesh1_pg.C_scaffold_57000150  7     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50785P355482  fgenesh1_pg.C_scaffold_5919000001  3     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54108P378744  fgenesh1_pg.C_scaffold_806000002  1     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS55695P389856  fgenesh1_pg.C_scaffold_9340000001  26     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43434P304032  fgenesh4_pg.C_LG_IV000985 36     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43441P304087  fgenesh4_pg.C_LG_IV001043 50     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS14117P098813  fgenesh4_pg.C_LG_IX001512 3  AT4G37608   similar to hypothetical protein OsI_010192 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88959.1); similar to hypothetical protein OsJ_009466 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ25983.1) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43550P304846  fgenesh4_pg.C_LG_VI000706 45     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43723P306055  fgenesh4_pg.C_LG_XI000162 5     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43816P306712  fgenesh4_pg.C_LG_XII000561  47     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43848P306932  fgenesh4_pg.C_LG_XII001319  1     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43965P307755  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000307  2     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43966P307761  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000308  2     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43972P307801  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000321  1     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44082P308569  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001032  64     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44117P308819  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000037  63     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44154P309072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000749  45     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44236P309648  fgenesh4_pg.C_scaffold_1130000001  25     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44248P309733  fgenesh4_pg.C_scaffold_11431000001  2     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34959P244709  fgenesh4_pg.C_scaffold_12623000001  54  AT5G65180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10060.1); similar to 4D11_9 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67523.1); contains InterPro domain ENTH/VHS (InterPro:IPR008942); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF618 (InterPro:IPR006903); contains InterPro domain Regulation of nuclear pre‐mRNA protein (InterPro:IPR006569) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS35302P247114  fgenesh4_pg.C_scaffold_15152000001  13  AT1G68940   armadillo/beta‐catenin repeat protein‐related / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44622P312353  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000001  61     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44624P312363  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000016  62     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44692P312844  fgenesh4_pg.C_scaffold_172000004  29     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44716P313010  fgenesh4_pg.C_scaffold_1754000001  54     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44786P313501  fgenesh4_pg.C_scaffold_18546000001  13     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44845P313915  fgenesh4_pg.C_scaffold_195000002  14     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44909P314360  fgenesh4_pg.C_scaffold_20679000001  3     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45031P315214  fgenesh4_pg.C_scaffold_224000007  49     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36209P253463  fgenesh4_pg.C_scaffold_2263000001  9  AT3G15670   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  7     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36228P253592  fgenesh4_pg.C_scaffold_233000007  50  AT1G61240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11170.1); similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK25584.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF707 (InterPro:IPR007877) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45090P315627  fgenesh4_pg.C_scaffold_243000023  57     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45137P315954  fgenesh4_pg.C_scaffold_257000002  77     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45171P316197  fgenesh4_pg.C_scaffold_279000007  22     



XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45237P316653  fgenesh4_pg.C_scaffold_325000002  2     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36652P256562  fgenesh4_pg.C_scaffold_3619000001  13  AT1G68130   ATIDD14 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 14) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45334P317335  fgenesh4_pg.C_scaffold_4000000002  2     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45451P318151  fgenesh4_pg.C_scaffold_469000001  79     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36937P258558  fgenesh4_pg.C_scaffold_4873000002  9  AT1G29350   similar to kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29370.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66902.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1296 
(InterPro:IPR009719) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45484P318383  fgenesh4_pg.C_scaffold_506000002  12     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36978P258842  fgenesh4_pg.C_scaffold_527000001  70  AT1G72760   protein kinase family protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37060P259417  fgenesh4_pg.C_scaffold_586000001  12  AT1G76260   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45553P318871  fgenesh4_pg.C_scaffold_5861000001  12     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37077P259533  fgenesh4_pg.C_scaffold_6006000001  24  AT4G20440   SMB 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37084P259584  fgenesh4_pg.C_scaffold_6101000001  9  AT3G56720   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63033.1) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37091P259632  fgenesh4_pg.C_scaffold_6198000001  34  AT4G15180   SET domain‐containing protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37224P260568  fgenesh4_pg.C_scaffold_6678000001  28  AT1G68370   ARG1 (ALTERED RESPONSE TO GRAVITY 1) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45633P319430  fgenesh4_pg.C_scaffold_6730000001  57     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45677P319735  fgenesh4_pg.C_scaffold_7254000001  8     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45698P319882  fgenesh4_pg.C_scaffold_743000001  1     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37503P262518  fgenesh4_pg.C_scaffold_87000071  6  AT1G01510   AN (ANGUSTIFOLIA) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45938P321563  fgenesh4_pm.C_LG_IX000454  1  AT2G26810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G26200.1); similar to Os07g0641600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001060430.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO67268.1); contains domain METHYLTRANSFERASE‐RELATED (PTHR23108); contains domain no description (G3DSA:3.40.50.150); contains domain S‐adenosyl‐L‐methionine‐dependent methyltransferases (SSF53335) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS17906P125338  fgenesh4_pm.C_LG_XIV000280  2  AT2G47210   myb family transcription factor 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS18120P126840  grail3.0001036801  2  AT4G08350   KOW domain‐containing transcription factor family protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52816P369705  grail3.0001128401  14     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53907P377341  grail3.0052006701  2     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46136P322946  grail3.0078005101  67     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51408P359849  grail3.0088000301  61     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS20651P144551  grail3.0090017201  5  AT3G22435   XS domain‐containing protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50259P351802  grail3.0109007401  34     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52870P370083  grail3.0113000701  69     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52865P370044  grail3.0113002201  13     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50132P350911  grail3.0125004401  55     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51222P358542  grail3.0134002601  1     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46213P323487  grail3.0275000101  68     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50588P354105  grail3.0447000501  17     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50599P354182  grail3.0475000101  64     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS38420P268934  grail3.0743000301  5  AT1G80410   EMB2753 (EMBRYO DEFECTIVE 2753); binding 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50392P352734  grail3.10549000101  57     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50672P354692  grail3.10802000101  64     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50680P354751  grail3.12961000101  17     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54377P380629  grail3.15588000101  20     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50692P354833  grail3.17366000101  42     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50693P354840  grail3.17366000201  59     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54451P381148  grail3.1762000101  4     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54530P381701  grail3.2017000102  78     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS38644P270502  grail3.21009000101  60  AT3G07400   lipase class 3 family protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50558P353895  grail3.3431000101  49     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50559P353901  grail3.3431000201  76     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS38809P271662  grail3.5402000101  72  AT1G03160   FZL (FZO‐LIKE); GTP binding / GTPase/ thiamin‐phosphate diphosphorylase 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS55424P387956  grail3.5757000101  58     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46287P324009  grail3.6409000101  50     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  57     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46296P324071  gw1.1002.1.1  57     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46404P324823  gw1.119.39.1  81     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS39456P276188  gw1.142.135.11  AT2G43750   CPACS1 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46824P327763  gw1.167.47.1  48     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46906P328336  gw1.178.7.1  90     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46920P328439  gw1.181.32.1  5  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47373P331607  gw1.3704.2.1  10     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47481P332367  gw1.4211.1.1  4     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41044P287306  gw1.486.6.1  5  AT3G01480   CYP38 (CYCLOPHILIN 38); peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47890P335219  gw1.87.83.1  68     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41633P291427  gw1.88.24.1  6  AT4G13780   methionine‐‐tRNA ligase 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47913P335380  gw1.88.307.1  40     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41649P291541  gw1.897.5.1  1  AT4G02070   ATMSH6 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47955P335678  gw1.9502.1.1  5     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48139P336961  gw1.I.5490.1  61     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS21788P152515  gw1.I.9252.1  6  AT4G11970   YT521‐B‐like family protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS22454P157177  gw1.III.1472.1 6  AT4G01370   ATMPK4 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS22887P160206  gw1.IV.2856.1 7  AT1G28960   ATNUDT15 (ARABIDOPSIS THALIANA NUDIX HYDROLASE HOMOLOG 15); hydrolase 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS22925P160470  gw1.IV.3289.1 2  AT5G16150   GLT1 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48521P339636  gw1.IV.4280.1 65     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS23392P163741  gw1.IX.4200.1 3  AT2G29050   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS23489P164422  gw1.IX.724.1  2  AT2G27760   ATIPT2 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48728P341086  gw1.V.4503.1  72     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48896P342259  gw1.VII.2542.1  71     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48905P342324  gw1.VII.2676.1  7     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS25252P176762  gw1.X.2419.1  3  AT1G28060   small nuclear ribonucleoprotein family protein / snRNP family protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS49198P344374  gw1.XI.1767.1 6     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26144P183006  gw1.XII.204.1  12  AT3G58130   N‐acetylglucosaminyl‐phosphatidylinositol de‐N‐acetylase‐related 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26350P184448  gw1.XIII.2008.1  11  AT3G03890   FMN binding 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26750P187246  gw1.XIV.2852.1  10  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS49892P349234  gw1.XVI.3388.1  22     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS49920P349433  gw1.XVII.1102.1  49     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50016P350103  gw1.XVIII.1653.1  79     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50051P350346  gw1.XVIII.611.1  76     
XY  XY1078  1078  9  7  20.5146  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50053P350362  gw1.XVIII.657.1  1     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS29046P203319  estExt_fgenesh4_pg.C_700026  1  AT3G18680   aspartate/glutamate/uridylate kinase family protein 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS02274P015917  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_III0079  2  AT1G25290   rhomboid family protein 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS03341P023381  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0272  2  AT4G00850   GIF3 (GRF1‐INTERACTING FACTOR 3) 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS29186P204301  estExt_fgenesh4_pm.C_2630001  1  AT5G51180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25770.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95234.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF676 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS04244P029706  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0623  1  AT5G39590   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61019.1); contains InterPro domain TLDc (InterPro:IPR006571) 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS28616P200312  estExt_Genewise1_v1.C_870092  3  AT5G17440   LUC7 N_terminus domain‐containing protein 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS00187P001305  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I9550  3  AT3G04730   IAA16 (indoleacetic acid‐induced protein 16); transcription factor 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS00336P002351  estExt_Genewise1_v1.C_LG_III0618  1  AT1G30825   DIS2 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS01006P007040  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0656  3  AT3G06580   GAL1 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS04942P034593  eugene3.00002317  1  AT5G39790   5'‐AMP‐activated protein kinase beta‐1 subunit‐related 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS05209P036462  eugene3.00010922  2  AT4G11640   ATSR (ARABIDOPSIS THALIANA SIGNAL‐RESPONSIVE); serine racemase 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS06335P044340  eugene3.00031466  23  AT3G24190   ABC1 family protein 



XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53002P371004  eugene3.00070815  43     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS08588P060111  eugene3.00090893  2  AT2G30110   ATUBA1 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52573P368003  eugene3.00110654  7     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS10476P073329  eugene3.00140225  2  AT2G45720   armadillo/beta‐catenin repeat family protein 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS10529P073702  eugene3.00140443  1  AT3G61780   EMB1703 (EMBRYO DEFECTIVE 1703) 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52081P364560  eugene3.00150444  9     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS11175P078222  eugene3.00160081  1  AT5G20130   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21131.1) 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51956P363682  eugene3.00160980  50     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS11562P080931  eugene3.00170041  1  AT5G64380   fructose‐1 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51818P362715  eugene3.00180095  54     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS11829P082800  eugene3.00180746  1  AT1G77180   chromatin protein family 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS11898P083281  eugene3.00181023  4  AT5G35180   similar to EDR2 (enhanced disease resistance 2) 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42447P297123  eugene3.00190309  39     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS30813P215687  eugene3.01550025  1  AT3G02290   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  3     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31220P218534  eugene3.02130020  41  AT5G20500   glutaredoxin 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31275P218925  eugene3.02260015  53  AT5G19610   sec7 domain‐containing protein 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31495P220464  eugene3.03700003  46  AT5G03795   oxidoreductase 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42835P299844  eugene3.06710002  54     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50661P354620  eugene3.09180003  33     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50452P353157  eugene3.15450001  22     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42920P300439  eugene3.156500001  4     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42941P300582  eugene3.17630001  15     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50497P353472  eugene3.209720001  2     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34125P238872  eugene3.42990001  2  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  7     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34486P241401  eugene3.79760002  35  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53894P377247  fgenesh1_pg.C_LG_I001483  38     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53369P373571  fgenesh1_pg.C_LG_IV000912 49     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52864P370035  fgenesh1_pg.C_LG_VIII001975  49     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52276P365924  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001062  28     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52273P365900  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001071  22     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50213P351482  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001223  36     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52141P364974  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001412  11     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51707P361938  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000278  37     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51694P361851  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000332  30     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52018P364118  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000595  37     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54283P379973  fgenesh1_pg.C_scaffold_1223000001  15     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50825P355767  fgenesh1_pg.C_scaffold_14567000001  48     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50449P353136  fgenesh1_pg.C_scaffold_153000038  1     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51008P357045  fgenesh1_pg.C_scaffold_172000001  2     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50965P356745  fgenesh1_pg.C_scaffold_179000019  15     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54017P378110  fgenesh1_pg.C_scaffold_225000011  56     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54667P382662  fgenesh1_pg.C_scaffold_238000005  41     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50551P353848  fgenesh1_pg.C_scaffold_325000001  2     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50560P353910  fgenesh1_pg.C_scaffold_348000001  3     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50772P355391  fgenesh1_pg.C_scaffold_4000000001  22     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51584P361078  fgenesh1_pg.C_scaffold_41000163  45     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50758P355294  fgenesh1_pg.C_scaffold_533000001  2     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50783P355469  fgenesh1_pg.C_scaffold_5633000001  11     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51533P360721  fgenesh1_pg.C_scaffold_57000150  6     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50785P355482  fgenesh1_pg.C_scaffold_5919000001  2     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54108P378744  fgenesh1_pg.C_scaffold_806000002  1     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS55695P389856  fgenesh1_pg.C_scaffold_9340000001  22     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43434P304032  fgenesh4_pg.C_LG_IV000985 34     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43441P304087  fgenesh4_pg.C_LG_IV001043 26     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS14117P098813  fgenesh4_pg.C_LG_IX001512 3  AT4G37608   similar to hypothetical protein OsI_010192 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88959.1); similar to hypothetical protein OsJ_009466 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ25983.1) 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43723P306055  fgenesh4_pg.C_LG_XI000162 4     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43816P306712  fgenesh4_pg.C_LG_XII000561  36     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43965P307755  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000307  3     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43966P307761  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000308  2     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43972P307801  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000321  1     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44082P308569  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001032  38     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44117P308819  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000037  43     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44154P309072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000749  26     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44236P309648  fgenesh4_pg.C_scaffold_1130000001  18     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44248P309733  fgenesh4_pg.C_scaffold_11431000001  2     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34959P244709  fgenesh4_pg.C_scaffold_12623000001  32  AT5G65180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10060.1); similar to 4D11_9 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67523.1); contains InterPro domain ENTH/VHS (InterPro:IPR008942); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF618 (InterPro:IPR006903); contains InterPro domain Regulation of nuclear pre‐mRNA protein (InterPro:IPR006569) 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS35302P247114  fgenesh4_pg.C_scaffold_15152000001  12  AT1G68940   armadillo/beta‐catenin repeat protein‐related / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44622P312353  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000001  35     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44624P312363  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000016  49     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44692P312844  fgenesh4_pg.C_scaffold_172000004  23     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44716P313010  fgenesh4_pg.C_scaffold_1754000001  32     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44786P313501  fgenesh4_pg.C_scaffold_18546000001  8     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44845P313915  fgenesh4_pg.C_scaffold_195000002  14     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45031P315214  fgenesh4_pg.C_scaffold_224000007  44     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45064P315448  fgenesh4_pg.C_scaffold_232000002  7     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36228P253592  fgenesh4_pg.C_scaffold_233000007  40  AT1G61240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G11170.1); similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK25584.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF707 (InterPro:IPR007877) 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45137P315954  fgenesh4_pg.C_scaffold_257000002  50     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45171P316197  fgenesh4_pg.C_scaffold_279000007  14     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45237P316653  fgenesh4_pg.C_scaffold_325000002  2     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36652P256562  fgenesh4_pg.C_scaffold_3619000001  8  AT1G68130   ATIDD14 (ARABIDOPSIS THALIANA INDETERMINATE(ID)‐DOMAIN 14) 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45334P317335  fgenesh4_pg.C_scaffold_4000000002  1     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45451P318151  fgenesh4_pg.C_scaffold_469000001  52     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36937P258558  fgenesh4_pg.C_scaffold_4873000002  4  AT1G29350   similar to kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29370.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66902.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1296 
(InterPro:IPR009719) 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45484P318383  fgenesh4_pg.C_scaffold_506000002  9     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS36978P258842  fgenesh4_pg.C_scaffold_527000001  46  AT1G72760   protein kinase family protein 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45553P318871  fgenesh4_pg.C_scaffold_5861000001  10     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37091P259632  fgenesh4_pg.C_scaffold_6198000001  25  AT4G15180   SET domain‐containing protein 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45646P319516  fgenesh4_pg.C_scaffold_6971000001  18     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45677P319735  fgenesh4_pg.C_scaffold_7254000001  8     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45698P319882  fgenesh4_pg.C_scaffold_743000001  1     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37503P262518  fgenesh4_pg.C_scaffold_87000071  5  AT1G01510   AN (ANGUSTIFOLIA) 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45938P321563  fgenesh4_pm.C_LG_IX000454  1  AT2G26810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G26200.1); similar to Os07g0641600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001060430.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO67268.1); contains domain METHYLTRANSFERASE‐RELATED (PTHR23108); contains domain no description (G3DSA:3.40.50.150); contains domain S‐adenosyl‐L‐methionine‐dependent methyltransferases (SSF53335) 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS17906P125338  fgenesh4_pm.C_LG_XIV000280  2  AT2G47210   myb family transcription factor 



XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS18120P126840  grail3.0001036801  1  AT4G08350   KOW domain‐containing transcription factor family protein 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52816P369705  grail3.0001128401  13     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53907P377341  grail3.0052006701  2     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46136P322946  grail3.0078005101  47     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS20651P144551  grail3.0090017201  5  AT3G22435   XS domain‐containing protein 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50259P351802  grail3.0109007401  21     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52870P370083  grail3.0113000701  44     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52865P370044  grail3.0113002201  12     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50132P350911  grail3.0125004401  46     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51222P358542  grail3.0134002601  1     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50588P354105  grail3.0447000501  10     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50680P354751  grail3.12961000101  17     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54377P380629  grail3.15588000101  18     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46253P323768  grail3.17189000101  4     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50692P354833  grail3.17366000101  23     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54451P381148  grail3.1762000101  4     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50559P353901  grail3.3431000201  48     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS38809P271662  grail3.5402000101  46  AT1G03160   FZL (FZO‐LIKE); GTP binding / GTPase/ thiamin‐phosphate diphosphorylase 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  31     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46296P324071  gw1.1002.1.1  36     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS39456P276188  gw1.142.135.11  AT2G43750   CPACS1 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46906P328336  gw1.178.7.1  62     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46920P328439  gw1.181.32.1  7  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47373P331607  gw1.3704.2.1  10     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47481P332367  gw1.4211.1.1  4     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47890P335219  gw1.87.83.1  48     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41633P291427  gw1.88.24.1  4  AT4G13780   methionine‐‐tRNA ligase 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47913P335380  gw1.88.307.1  37     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41649P291541  gw1.897.5.1  1  AT4G02070   ATMSH6 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47955P335678  gw1.9502.1.1  5     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS22454P157177  gw1.III.1472.1 6  AT4G01370   ATMPK4 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS22887P160206  gw1.IV.2856.1 6  AT1G28960   ATNUDT15 (ARABIDOPSIS THALIANA NUDIX HYDROLASE HOMOLOG 15); hydrolase 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS22925P160470  gw1.IV.3289.1 2  AT5G16150   GLT1 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48521P339636  gw1.IV.4280.1 52     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS23392P163741  gw1.IX.4200.1 3  AT2G29050   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS23489P164422  gw1.IX.724.1  2  AT2G27760   ATIPT2 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48728P341086  gw1.V.4503.1  45     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48905P342324  gw1.VII.2676.1  6     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS25252P176762  gw1.X.2419.1  2  AT1G28060   small nuclear ribonucleoprotein family protein / snRNP family protein 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS49198P344374  gw1.XI.1767.1 8     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26144P183006  gw1.XII.204.1  10  AT3G58130   N‐acetylglucosaminyl‐phosphatidylinositol de‐N‐acetylase‐related 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26350P184448  gw1.XIII.2008.1  10  AT3G03890   FMN binding 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26750P187246  gw1.XIV.2852.1  9  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS49920P349433  gw1.XVII.1102.1  44     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50016P350103  gw1.XVIII.1653.1  56     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50051P350346  gw1.XVIII.611.1  48     
XY  XY1079  1079  9  7  20.5346  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50053P350362  gw1.XVIII.657.1  1     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS02274P015917  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_III0079  2  AT1G25290   rhomboid family protein 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS03341P023381  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XII0272  2  AT4G00850   GIF3 (GRF1‐INTERACTING FACTOR 3) 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS29186P204301  estExt_fgenesh4_pm.C_2630001  1  AT5G51180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G25770.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95234.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF676 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS28616P200312  estExt_Genewise1_v1.C_870092  2  AT5G17440   LUC7 N_terminus domain‐containing protein 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS00187P001305  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I9550  2  AT3G04730   IAA16 (indoleacetic acid‐induced protein 16); transcription factor 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS01006P007040  estExt_Genewise1_v1.C_LG_X0656  2  AT3G06580   GAL1 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS05209P036462  eugene3.00010922  2  AT4G11640   ATSR (ARABIDOPSIS THALIANA SIGNAL‐RESPONSIVE); serine racemase 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS06335P044340  eugene3.00031466  12  AT3G24190   ABC1 family protein 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53002P371004  eugene3.00070815  20     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS08588P060111  eugene3.00090893  2  AT2G30110   ATUBA1 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52573P368003  eugene3.00110654  5     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS10476P073329  eugene3.00140225  2  AT2G45720   armadillo/beta‐catenin repeat family protein 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS11562P080931  eugene3.00170041  1  AT5G64380   fructose‐1 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS11829P082800  eugene3.00180746  1  AT1G77180   chromatin protein family 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS11898P083281  eugene3.00181023  4  AT5G35180   similar to EDR2 (enhanced disease resistance 2) 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42447P297123  eugene3.00190309  15     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS12080P084559  eugene3.00190508  12  ATCG01010   Chloroplast encoded  NADH dehydrogenase unit. 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS42686P298802  eugene3.01900013  4     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31220P218534  eugene3.02130020  20  AT5G20500   glutaredoxin 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS31275P218925  eugene3.02260015  25  AT5G19610   sec7 domain‐containing protein 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50497P353472  eugene3.209720001  2     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS33382P233674  eugene3.23420001  3  AT3G25840   protein kinase family protein 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34125P238872  eugene3.42990001  1  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54969P384774  eugene3.44240002  4     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34486P241401  eugene3.79760002  15  AT1G51110   plastid‐lipid associated protein PAP / fibrillin family protein 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS53894P377247  fgenesh1_pg.C_LG_I001483  20     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52276P365924  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001062  15     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52273P365900  fgenesh1_pg.C_LG_XIII001071  12     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52141P364974  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001412  8     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51707P361938  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000278  19     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51694P361851  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000332  18     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54283P379973  fgenesh1_pg.C_scaffold_1223000001  12     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54017P378110  fgenesh1_pg.C_scaffold_225000011  29     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54667P382662  fgenesh1_pg.C_scaffold_238000005  17     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50772P355391  fgenesh1_pg.C_scaffold_4000000001  12     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50758P355294  fgenesh1_pg.C_scaffold_533000001  2     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50783P355469  fgenesh1_pg.C_scaffold_5633000001  5     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS51533P360721  fgenesh1_pg.C_scaffold_57000150  2     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50785P355482  fgenesh1_pg.C_scaffold_5919000001  1     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54108P378744  fgenesh1_pg.C_scaffold_806000002  1     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS55695P389856  fgenesh1_pg.C_scaffold_9340000001  6     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43434P304032  fgenesh4_pg.C_LG_IV000985 18     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS14117P098813  fgenesh4_pg.C_LG_IX001512 3  AT4G37608   similar to hypothetical protein OsI_010192 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88959.1); similar to hypothetical protein OsJ_009466 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ25983.1) 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43816P306712  fgenesh4_pg.C_LG_XII000561  15     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43965P307755  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000307  3     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS43972P307801  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000321  1     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44154P309072  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000749  11     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS34959P244709  fgenesh4_pg.C_scaffold_12623000001  13  AT5G65180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G10060.1); similar to 4D11_9 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67523.1); contains InterPro domain ENTH/VHS (InterPro:IPR008942); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF618 (InterPro:IPR006903); contains InterPro domain Regulation of nuclear pre‐mRNA protein (InterPro:IPR006569) 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS35302P247114  fgenesh4_pg.C_scaffold_15152000001  6  AT1G68940   armadillo/beta‐catenin repeat protein‐related / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44622P312353  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000001  15     



XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS44845P313915  fgenesh4_pg.C_scaffold_195000002  5     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45031P315214  fgenesh4_pg.C_scaffold_224000007  25     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45237P316653  fgenesh4_pg.C_scaffold_325000002  1     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45451P318151  fgenesh4_pg.C_scaffold_469000001  24     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45553P318871  fgenesh4_pg.C_scaffold_5861000001  3     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS37091P259632  fgenesh4_pg.C_scaffold_6198000001  9  AT4G15180   SET domain‐containing protein 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45646P319516  fgenesh4_pg.C_scaffold_6971000001  16     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45677P319735  fgenesh4_pg.C_scaffold_7254000001  7     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45698P319882  fgenesh4_pg.C_scaffold_743000001  1     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS45938P321563  fgenesh4_pm.C_LG_IX000454  1  AT2G26810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G26200.1); similar to Os07g0641600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001060430.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO67268.1); contains domain METHYLTRANSFERASE‐RELATED (PTHR23108); contains domain no description (G3DSA:3.40.50.150); contains domain S‐adenosyl‐L‐methionine‐dependent methyltransferases (SSF53335) 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS17906P125338  fgenesh4_pm.C_LG_XIV000280  1  AT2G47210   myb family transcription factor 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS18120P126840  grail3.0001036801  1  AT4G08350   KOW domain‐containing transcription factor family protein 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52816P369705  grail3.0001128401  10     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS20651P144551  grail3.0090017201  4  AT3G22435   XS domain‐containing protein 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50259P351802  grail3.0109007401  9     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS52865P370044  grail3.0113002201  5     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50132P350911  grail3.0125004401  24     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50680P354751  grail3.12961000101  11     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46253P323768  grail3.17189000101  4     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS54451P381148  grail3.1762000101  1     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50559P353901  grail3.3431000201  21     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS50745P355204  grail3.6911000101  11     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46296P324071  gw1.1002.1.1  16     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS46920P328439  gw1.181.32.1  6  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47373P331607  gw1.3704.2.1  8     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47481P332367  gw1.4211.1.1  3     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47890P335219  gw1.87.83.1  24     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS41633P291427  gw1.88.24.1  2  AT4G13780   methionine‐‐tRNA ligase 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS47955P335678  gw1.9502.1.1  5     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS22887P160206  gw1.IV.2856.1 4  AT1G28960   ATNUDT15 (ARABIDOPSIS THALIANA NUDIX HYDROLASE HOMOLOG 15); hydrolase 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS48728P341086  gw1.V.4503.1  19     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS25252P176762  gw1.X.2419.1  2  AT1G28060   small nuclear ribonucleoprotein family protein / snRNP family protein 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS49198P344374  gw1.XI.1767.1 7     
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26144P183006  gw1.XII.204.1  6  AT3G58130   N‐acetylglucosaminyl‐phosphatidylinositol de‐N‐acetylase‐related 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26350P184448  gw1.XIII.2008.1  9  AT3G03890   FMN binding 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS26750P187246  gw1.XIV.2852.1  8  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1080  1080  9  7  20.5546  G2097 ‐ G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  E_POPLARS49920P349433  gw1.XVII.1102.1  26     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS29083P203575  estExt_fgenesh4_pg.C_860147  7  AT1G31720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G19370.1); similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK21519.1); similar to Os02g0703300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001047854.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1218 (InterPro:IPR009606) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS52633P368419  eugene3.00110263  3     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS42295P296059  eugene3.00130687  11     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS10657P074595  eugene3.00140881  6  AT5G48780   disease resistance protein (TIR‐NBS class) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS10788P075513  eugene3.00141429  19  AT4G28700   ammonium transporter 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS11349P079439  eugene3.00160657  12  AT5G08300   succinyl‐CoA ligase (GDP‐forming) alpha‐chain 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS12202P085411  eugene3.00190997  6  AT3G09280   unknown protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS29407P205843  eugene3.00290019  36  AT1G30960   GTP‐binding protein (ERG) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS29832P208820  eugene3.00640096  2  AT4G24220   VEP1 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS51492P360434  eugene3.00770010  11     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS30055P210380  eugene3.00770063  2  AT1G75110   RRA2 (REDUCED RESIDUAL ARABINOSE 2) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS30197P211375  eugene3.00970075  7  AT5G48050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G34070.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS30246P211721  eugene3.01170062  12  AT1G15890   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS30343P212398  eugene3.01220027  19  AT5G23250   succinyl‐CoA ligase (GDP‐forming) alpha‐chain 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS30512P213583  eugene3.01310011  2  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS30595P214162  eugene3.01340044  2  AT5G48050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G34070.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS30936P216549  eugene3.01660059  36  AT3G20290   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS31266P218862  eugene3.02230019  24  AT2G35150   phosphate‐responsive 1 family protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS42738P299165  eugene3.02440004  10     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS31571P220995  eugene3.04240003  8  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS31715P222001  eugene3.06690002  12  AT5G11570   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS31844P222906  eugene3.08120002  11  AT1G19190   hydrolase 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS32330P226306  eugene3.12890001  13  AT2G16660   nodulin family protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS32411P226874  eugene3.13430002  3  AT5G05130   SNF2 domain‐containing protein / helicase domain‐containing protein / RING finger domain‐containing protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS33185P232291  eugene3.20460001  2  AT1G72680   cinnamyl‐alcohol dehydrogenase 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS33531P234713  eugene3.27240001  3  AT1G67820   protein phosphatase 2C 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS33561P234923  eugene3.27760001  19  AT2G38900   serine protease inhibitor 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS34264P239842  eugene3.55740001  11  AT1G24265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G24267.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66138.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1664 (InterPro:IPR012458) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS34366P240558  eugene3.65650001  5  AT2G26730   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS53775P376416  fgenesh1_pg.C_LG_I003033  5     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS53626P375369  fgenesh1_pg.C_LG_II002000  18     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS52969P370770  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000003  3     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS52710P368959  fgenesh1_pg.C_LG_X000675  4     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS52337P366351  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000880  4     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS51245P358704  fgenesh1_pg.C_scaffold_132000022  11     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS54058P378396  fgenesh1_pg.C_scaffold_265000001  17     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS55644P389499  fgenesh1_pg.C_scaffold_6533000002  2     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS12378P086640  fgenesh4_pg.C_LG_I000834  20  AT3G61660   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46375.1) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS12402P086808  fgenesh4_pg.C_LG_I000978  9  AT4G25520   SLK1 (SEUSS‐LIKE 1); transcription regulator 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS43228P302592  fgenesh4_pg.C_LG_I003349  3     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS43320P303235  fgenesh4_pg.C_LG_III000147 3     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS13311P093177  fgenesh4_pg.C_LG_III000186 4  AT5G57010   calmodulin‐binding family protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS13458P094203  fgenesh4_pg.C_LG_III000968 11  AT1G04110   SDD1 (STOMATAL DENSITY AND DISTRIBUTION); subtilase 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 15  AT5G38400   unknown protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS13799P096589  fgenesh4_pg.C_LG_IV001000 13  AT4G34300   glycine‐rich protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS43445P304114  fgenesh4_pg.C_LG_IV001074 1     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS14057P098399  fgenesh4_pg.C_LG_IX001114 17  AT5G58630   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78823.1) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS14147P099027  fgenesh4_pg.C_LG_V000119 19  AT4G40020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G16730.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70653.1); contains domain PTHR23160 (PTHR23160) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS43500P304495  fgenesh4_pg.C_LG_V000526 11     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS14766P103356  fgenesh4_pg.C_LG_VII000112  2  AT5G53980   ATHB52 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 52); transcription factor 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS14937P104556  fgenesh4_pg.C_LG_VII001188  1  AT4G19560   CYCT1;2; cyclin‐dependent protein kinase 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS15028P105194  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000389  1  AT3G12345   similar to Os06g0484500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057659.1); similar to hypothetical protein OsI_022208 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ00976.1); contains domain Chlorophyll a‐b 
binding protein (SSF103511) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS16285P113990  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001235  5  AT1G75160   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G05840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF620 
(InterPro:IPR006873) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS43908P307355  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001323  8     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS16419P114927  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000955  7  AT4G34390   XLG2 (EXTRA‐LARGE GTP‐BINDING PROTEIN 2); signal transducer 



XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS16980P118858  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001049  3  AT3G20070   TTN9 (TITAN9) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS34706P242941  fgenesh4_pg.C_scaffold_1072000001  16  AT5G25070   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66326.1) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS35555P248880  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000021  9  AT3G14760   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39487.1) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS35580P249054  fgenesh4_pg.C_scaffold_1699000002  8  AT1G64290   F‐box protein‐related 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS36192P253342  fgenesh4_pg.C_scaffold_222000013  8  AT4G15415   ATB' GAMMA; poly(U) binding / protein phosphatase type 2A regulator 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS36468P255270  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000311  2  AT1G67170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14750.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49261.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN65241.1); contains 
InterPro domain Prefoldin (InterPro:IPR009053) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS45284P316984  fgenesh4_pg.C_scaffold_3680000001  15     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  2     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS37309P261158  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000270  6  AT5G48050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G34070.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS17415P121904  fgenesh4_pm.C_LG_IX000528  1  AT5G12460   similar to fringe‐related protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21599.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF604 
(InterPro:IPR006740) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS18381P128666  grail3.0003039901  1  AT1G03060   WD‐40 repeat family protein / beige‐related 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS46029P322200  grail3.0007002501  13     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS18912P132382  grail3.0010055101  1  AT1G71120   GLIP6 (GDSL‐motif lipase/hydrolase 6); carboxylesterase 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS19160P134114  grail3.0015034401  3  AT1G29400   AML5 (ARABIDOPSIS MEI2‐LIKE PROTEIN 5); RNA binding 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS19549P136838  grail3.0023029001  5  AT5G01530   chlorophyll A‐B binding protein CP29 (LHCB4) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS19887P139208  grail3.0035023901  4  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS46468P325270  gw1.1246.1.1  1  AT1G11410   S‐locus protein kinase 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS39881P279162  gw1.17858.2.14  AT3G50880   HhH‐GPD base excision DNA repair family protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS40249P281739  gw1.2371.5.1  7  AT3G28345   ABC transporter family protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS47295P331064  gw1.3007.1.1  2     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS21007P147046  gw1.I.1500.1  1  AT1G51405   myosin‐related 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS48172P337195  gw1.I.61.1  2     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS21684P151784  gw1.I.8290.1  40  AT2G43000   ANAC042 (Arabidopsis NAC domain containing protein 42); transcription factor 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS21707P151946  gw1.I.8529.1  1  AT5G46290   KAS I (3‐KETOACYL‐ACYL CARRIER PROTEIN SYNTHASE I); fatty‐acid synthase 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS22811P159677  gw1.IV.2101.1 1  AT1G61680   terpene synthase/cyclase family protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS23530P164706  gw1.V.1145.1  29  AT2G38870   protease inhibitor 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS23615P165300  gw1.V.208.1  3  AT5G49720   KOR 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS24354P170475  gw1.VI.883.1  6  AT2G26150   ATHSFA2 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS49102P343705  gw1.X.4478.1  10  AT4G21410   protein kinase family protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS49174P344205  gw1.XI.151.1  1  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS26359P184510  gw1.XIII.2107.1  3  AT3G62800   DRB4 (double‐stranded RNA‐binding domain (DsRBD)‐containing protein 4); double‐stranded RNA binding 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS26484P185383  gw1.XIII.3230.1  21  AT3G01090   AKIN10 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS26767P187364  gw1.XIV.300.1 1  AT4G02560   LD (LUMINIDEPENDENS); transcription factor 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS26908P188351  gw1.XIV.814.1 3  AT1G01970   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS49655P347577  gw1.XIX.2524.1  9     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS49881P349160  gw1.XVI.3227.1  7     
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS27732P194123  gw1.XVI.590.1 16  AT5G47670   CCAAT‐box binding transcription factor family protein / leafy cotyledon 1‐related (L1L) 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS27806P194638  gw1.XVII.1370.1  5  AT5G39300   ATEXP25 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS27812P194678  gw1.XVII.1438.1  9  AT3G51550   FER (FERONIA); kinase/ protein kinase 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS27848P194932  gw1.XVII.542.1  3  AT4G13730   RabGAP/TBC domain‐containing protein 
XY  XY1254  1254  11  6  23.854  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS50022P350141  gw1.XVIII.2115.1  3     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS29083P203575  estExt_fgenesh4_pg.C_860147  7  AT1G31720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G19370.1); similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK21519.1); similar to Os02g0703300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001047854.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1218 (InterPro:IPR009606) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS52633P368419  eugene3.00110263  4     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS42295P296059  eugene3.00130687  11     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS10657P074595  eugene3.00140881  6  AT5G48780   disease resistance protein (TIR‐NBS class) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS10788P075513  eugene3.00141429  19  AT4G28700   ammonium transporter 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS11349P079439  eugene3.00160657  12  AT5G08300   succinyl‐CoA ligase (GDP‐forming) alpha‐chain 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS12202P085411  eugene3.00190997  6  AT3G09280   unknown protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS29407P205843  eugene3.00290019  35  AT1G30960   GTP‐binding protein (ERG) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS29832P208820  eugene3.00640096  2  AT4G24220   VEP1 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS51492P360434  eugene3.00770010  10     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS30055P210380  eugene3.00770063  2  AT1G75110   RRA2 (REDUCED RESIDUAL ARABINOSE 2) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS30246P211721  eugene3.01170062  13  AT1G15890   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS30343P212398  eugene3.01220027  18  AT5G23250   succinyl‐CoA ligase (GDP‐forming) alpha‐chain 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS30512P213583  eugene3.01310011  1  AT5G26742   EMB1138 (EMBRYO DEFECTIVE 1138); ATP binding / ATP‐dependent helicase 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS30595P214162  eugene3.01340044  2  AT5G48050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G34070.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS30936P216549  eugene3.01660059  35  AT3G20290   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS31266P218862  eugene3.02230019  22  AT2G35150   phosphate‐responsive 1 family protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS42738P299165  eugene3.02440004  9     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS31571P220995  eugene3.04240003  8  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS31715P222001  eugene3.06690002  13  AT5G11570   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS32330P226306  eugene3.12890001  13  AT2G16660   nodulin family protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS32411P226874  eugene3.13430002  3  AT5G05130   SNF2 domain‐containing protein / helicase domain‐containing protein / RING finger domain‐containing protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS33185P232291  eugene3.20460001  2  AT1G72680   cinnamyl‐alcohol dehydrogenase 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS33531P234713  eugene3.27240001  3  AT1G67820   protein phosphatase 2C 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS33561P234923  eugene3.27760001  19  AT2G38900   serine protease inhibitor 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS34264P239842  eugene3.55740001  11  AT1G24265   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G24267.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66138.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1664 (InterPro:IPR012458) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS34366P240558  eugene3.65650001  5  AT2G26730   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS53775P376416  fgenesh1_pg.C_LG_I003033  5     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS53632P375411  fgenesh1_pg.C_LG_II001969  10     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS53626P375369  fgenesh1_pg.C_LG_II002000  19     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS52969P370770  fgenesh1_pg.C_LG_VIII000003  3     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS52710P368959  fgenesh1_pg.C_LG_X000675  4     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS52337P366351  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000880  4     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS51245P358704  fgenesh1_pg.C_scaffold_132000022  11     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS54058P378396  fgenesh1_pg.C_scaffold_265000001  16     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS55644P389499  fgenesh1_pg.C_scaffold_6533000002  2     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS12378P086640  fgenesh4_pg.C_LG_I000834  21  AT3G61660   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G46375.1) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS12402P086808  fgenesh4_pg.C_LG_I000978  9  AT4G25520   SLK1 (SEUSS‐LIKE 1); transcription regulator 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS43228P302592  fgenesh4_pg.C_LG_I003349  3     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS43320P303235  fgenesh4_pg.C_LG_III000147 3     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS13311P093177  fgenesh4_pg.C_LG_III000186 4  AT5G57010   calmodulin‐binding family protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS13458P094203  fgenesh4_pg.C_LG_III000968 11  AT1G04110   SDD1 (STOMATAL DENSITY AND DISTRIBUTION); subtilase 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS13727P096083  fgenesh4_pg.C_LG_IV000567 17  AT5G38400   unknown protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS43445P304114  fgenesh4_pg.C_LG_IV001074 1     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS14057P098399  fgenesh4_pg.C_LG_IX001114 17  AT5G58630   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78823.1) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS14147P099027  fgenesh4_pg.C_LG_V000119 19  AT4G40020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G16730.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70653.1); contains domain PTHR23160 (PTHR23160) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS43500P304495  fgenesh4_pg.C_LG_V000526 10     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS14766P103356  fgenesh4_pg.C_LG_VII000112  2  AT5G53980   ATHB52 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 52); transcription factor 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS14937P104556  fgenesh4_pg.C_LG_VII001188  1  AT4G19560   CYCT1;2; cyclin‐dependent protein kinase 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS15028P105194  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000389  1  AT3G12345   similar to Os06g0484500 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001057659.1); similar to hypothetical protein OsI_022208 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ00976.1); contains domain Chlorophyll a‐b 
binding protein (SSF103511) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS15142P105988  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000974  2  AT3G25590   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42037.1) 



XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS16285P113990  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001235  4  AT1G75160   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G05840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61175.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF620 
(InterPro:IPR006873) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS43908P307355  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001323  7     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS16419P114927  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000955  7  AT4G34390   XLG2 (EXTRA‐LARGE GTP‐BINDING PROTEIN 2); signal transducer 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS16980P118858  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001049  3  AT3G20070   TTN9 (TITAN9) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS34706P242941  fgenesh4_pg.C_scaffold_1072000001  16  AT5G25070   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66326.1) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS35555P248880  fgenesh4_pg.C_scaffold_168000021  8  AT3G14760   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39487.1) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS36192P253342  fgenesh4_pg.C_scaffold_222000013  7  AT4G15415   ATB' GAMMA; poly(U) binding / protein phosphatase type 2A regulator 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS36468P255270  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000311  2  AT1G67170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G14750.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49261.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN65241.1); contains 
InterPro domain Prefoldin (InterPro:IPR009053) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS45284P316984  fgenesh4_pg.C_scaffold_3680000001  13     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS45541P318786  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000201  2     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS37309P261158  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000270  6  AT5G48050   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G34070.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAM74347.1); similar to Putative retroelement [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:AAN34944.1); similar to retrotransposon protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS18381P128666  grail3.0003039901  1  AT1G03060   WD‐40 repeat family protein / beige‐related 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS46029P322200  grail3.0007002501  11     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS18912P132382  grail3.0010055101  1  AT1G71120   GLIP6 (GDSL‐motif lipase/hydrolase 6); carboxylesterase 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS19160P134114  grail3.0015034401  3  AT1G29400   AML5 (ARABIDOPSIS MEI2‐LIKE PROTEIN 5); RNA binding 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS19549P136838  grail3.0023029001  5  AT5G01530   chlorophyll A‐B binding protein CP29 (LHCB4) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS19887P139208  grail3.0035023901  3  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS46468P325270  gw1.1246.1.1  1  AT1G11410   S‐locus protein kinase 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS39881P279162  gw1.17858.2.14  AT3G50880   HhH‐GPD base excision DNA repair family protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS40249P281739  gw1.2371.5.1  6  AT3G28345   ABC transporter family protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS47295P331064  gw1.3007.1.1  2     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS21007P147046  gw1.I.1500.1  1  AT1G51405   myosin‐related 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS48172P337195  gw1.I.61.1  2     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS21684P151784  gw1.I.8290.1  41  AT2G43000   ANAC042 (Arabidopsis NAC domain containing protein 42); transcription factor 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS21707P151946  gw1.I.8529.1  1  AT5G46290   KAS I (3‐KETOACYL‐ACYL CARRIER PROTEIN SYNTHASE I); fatty‐acid synthase 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS22811P159677  gw1.IV.2101.1 1  AT1G61680   terpene synthase/cyclase family protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS23530P164706  gw1.V.1145.1  29  AT2G38870   protease inhibitor 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS23615P165300  gw1.V.208.1  3  AT5G49720   KOR 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS24354P170475  gw1.VI.883.1  6  AT2G26150   ATHSFA2 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS49102P343705  gw1.X.4478.1  10  AT4G21410   protein kinase family protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS26359P184510  gw1.XIII.2107.1  3  AT3G62800   DRB4 (double‐stranded RNA‐binding domain (DsRBD)‐containing protein 4); double‐stranded RNA binding 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS26484P185383  gw1.XIII.3230.1  22  AT3G01090   AKIN10 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS26767P187364  gw1.XIV.300.1 1  AT4G02560   LD (LUMINIDEPENDENS); transcription factor 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS26908P188351  gw1.XIV.814.1 3  AT1G01970   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS49655P347577  gw1.XIX.2524.1  10     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS49881P349160  gw1.XVI.3227.1  7     
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS27732P194123  gw1.XVI.590.1 14  AT5G47670   CCAAT‐box binding transcription factor family protein / leafy cotyledon 1‐related (L1L) 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS27806P194638  gw1.XVII.1370.1  5  AT5G39300   ATEXP25 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS27812P194678  gw1.XVII.1438.1  9  AT3G51550   FER (FERONIA); kinase/ protein kinase 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS27848P194932  gw1.XVII.542.1  3  AT4G13730   RabGAP/TBC domain‐containing protein 
XY  XY1255  1255  11  6  23.874  G3981 ‐ G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐ E_POPLARS50022P350141  gw1.XVIII.2115.1  3     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28646P200516  estExt_fgenesh4_pg.C_101110001  78  AT3G30390   amino acid transporter family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28652P200558  estExt_fgenesh4_pg.C_1070031  1  AT5G53880   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92577.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28768P201376  estExt_fgenesh4_pg.C_1480006  28  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28814P201694  estExt_fgenesh4_pg.C_1780027  2  AT1G53400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45740.1); similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97984.1); contains domain PTHR13609 (PTHR13609) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28826P201778  estExt_fgenesh4_pg.C_1930010  4  AT4G31360   selenium binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28941P202585  estExt_fgenesh4_pg.C_39960001  1  AT3G17950   Identical to Uncharacterized protein At3g17950 (Y‐3) [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q6DR24;GB:Q6E249;GB:Q6E250); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68228.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28967P202765  estExt_fgenesh4_pg.C_410108  134  AT5G56760   SAT‐52 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29063P203438  estExt_fgenesh4_pg.C_820028  3  AT5G07960   Identical to UPF0139 protein At5g07960 [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9SD88); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93624.1); contains InterPro domain Protein of unknown function UPF0139 (InterPro:IPR005351) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29083P203575  estExt_fgenesh4_pg.C_860147  17  AT1G31720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G19370.1); similar to unknown [Picea sitchensis] (GB:ABK21519.1); similar to Os02g0703300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001047854.1); contains InterPro 
domain Protein of unknown function DUF1218 (InterPro:IPR009606) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41855P292981  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV1532  13  AT3G12500   PR‐3 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29145P204010  estExt_fgenesh4_pm.C_1370004  4  AT1G03370   C2 domain‐containing protein / GRAM domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29191P204331  estExt_fgenesh4_pm.C_280049  2  AT5G65490   Identical to SGT1 protein homolog At5g65490 [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q9LSM5); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN64607.1); contains InterPro domain SGT1 (InterPro:IPR010770) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29270P204888  estExt_fgenesh4_pm.C_660098  4  AT4G38220   aminoacylase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41938P293562  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_XIV0254  11  AT3G62220   serine/threonine protein kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28218P197524  estExt_Genewise1_v1.C_1070026  31  AT5G53900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15240.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39314.1); contains domain PTHR13902:SF3 (PTHR13902:SF3); contains domain PTHR13902 (PTHR13902) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28335P198339  estExt_Genewise1_v1.C_1460027  51  AT1G29140   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28354P198477  estExt_Genewise1_v1.C_1550123  11  AT3G62870   60S ribosomal protein L7A (RPL7aB) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28471P199292  estExt_Genewise1_v1.C_37120001  121  AT2G38620   CDKB1;2 (cyclin‐dependent kinase B1;2); kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28541P199782  estExt_Genewise1_v1.C_570162  57  AT2G17840   ERD7 (EARLY‐RESPONSIVE TO DEHYDRATION 7) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28560P199914  estExt_Genewise1_v1.C_660355  55  AT5G21070   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67366.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28595P200162  estExt_Genewise1_v1.C_7780001  106  AT2G23620   esterase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41742P292188  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3991  14  AT1G01490   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41775P292421  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XII0225  112  AT1G07780   PAI1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53793P376540  eugene3.00012734  15     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53441P374078  eugene3.00031488  7     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42082P294569  eugene3.00041451  21     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42090P294624  eugene3.00050621  211  AT3G09370   MYB3R‐3 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42120P294835  eugene3.00061366  131     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42136P294951  eugene3.00070422  84     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53034P371225  eugene3.00070586  5     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42214P295494  eugene3.00102261  2  AT5G46520   ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52569P367975  eugene3.00110763  130     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52472P367291  eugene3.00120613  118     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10005P070034  eugene3.00130119  3  AT1G09155   ATPP2‐B15 (Phloem protein 2‐B15); carbohydrate binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10020P070140  eugene3.00130169  11  AT1G09070   (AT)SRC2 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10033P070229  eugene3.00130199  22  AT4G14950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71145.1); contains domain PTHR10281:SF1 (PTHR10281:SF1); contains domain PTHR10281 (PTHR10281) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10039P070271  eugene3.00130227  15  AT5G10250   phototropic‐responsive protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42288P296011  eugene3.00130364  56     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10109P070762  eugene3.00130434  7  AT2G31345   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G06135.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10190P071326  eugene3.00130651  17  AT2G44900   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / F‐box family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10195P071363  eugene3.00130676  97  AT3G28460   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74970.1); contains InterPro domain Protein of unknown function methylase putative (InterPro:IPR016065) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10271P071897  eugene3.00130895  52  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10327P072286  eugene3.00131095  7  AT3G47110   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10339P072367  eugene3.00131130  62  AT4G03420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G03610.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24103.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF789 (InterPro:IPR008507) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42315P296202  eugene3.00131167  10     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42316P296212  eugene3.00131168  43     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52262P365825  eugene3.00131170  94     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10378P072642  eugene3.00131227  9  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10390P072727  eugene3.00131254  66  AT5G58375   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14602.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21327.1); contains domain PTHR12133 (PTHR12133) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10622P074354  eugene3.00140775  28  AT4G02560   LD (LUMINIDEPENDENS); transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10623P074355  eugene3.00140779  93  AT3G62910   APG3 (ALBINO AND PALE GREEN); translation release factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10626P074380  eugene3.00140789  1  AT2G47890   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10642P074488  eugene3.00140842  3  AT1G03360   ATRRP4; exonuclease 



XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10658P074601  eugene3.00140883  115  AT1G06460   ACD32.1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10695P074859  eugene3.00141004  64  AT4G38390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76270.1); similar to axi 1 [Nicotiana tabacum] (GB:CAA56570.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47467.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF246 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10732P075118  eugene3.00141169  5  AT1G06980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G30230.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21365.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59819.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10739P075168  eugene3.00141199  4  AT1G48920   PARL1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10758P075300  eugene3.00141278  94     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52172P365193  eugene3.00141343  4     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52171P365187  eugene3.00141344  150     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52156P365081  eugene3.00141414  56     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10834P075837  eugene3.00150068  121  AT4G27670   HSP21 (HEAT SHOCK PROTEIN 21) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10848P075934  eugene3.00150121  13  AT5G53080   kinesin light chain‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10859P076008  eugene3.00150154  151  AT3G24850   DNA binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10898P076280  eugene3.00150279  152  AT3G42660   nucleotide binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10931P076517  eugene3.00150435  5  AT3G47570   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52075P364514  eugene3.00150484  11     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS10984P076883  eugene3.00150676  3  AT5G35525   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G14870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42338.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11015P077103  eugene3.00150805  22  AT1G61850   patatin family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11163P078136  eugene3.00160036  16  AT5G35740   glycosyl hydrolase family protein 17 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11180P078255  eugene3.00160097  8  AT1G12050   fumarylacetoacetase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11215P078499  eugene3.00160224  17  AT2G36110   3'‐5' exonuclease domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11252P078760  eugene3.00160347  21  AT5G04050   maturase‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11301P079102  eugene3.00160492  6  AT3G57450   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO40798.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11384P079685  eugene3.00160779  1  AT3G53340   transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11397P079776  eugene3.00160820  110  AT2G33730   DEAD box RNA helicase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11424P079968  eugene3.00160948  26  AT5G02180   amino acid transporter family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11436P080052  eugene3.00160995  89  ATMG00410   ATP6‐1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51950P363638  eugene3.00161016  79     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11467P080269  eugene3.00161122  10  AT4G18650   transcription factor‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42403P296818  eugene3.00161303  1     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11555P080882  eugene3.00170018  164  AT1G67000   kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11564P080945  eugene3.00170045  10  AT1G29450   auxin‐responsive protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11606P081241  eugene3.00170230  17  AT5G40670   PQ‐loop repeat family protein / transmembrane family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11680P081754  eugene3.00180021  3  AT3G51800   ATG2 (G2p‐related protein); metalloexopeptidase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11701P081902  eugene3.00180179  15  AT5G65430   GRF8 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11707P081943  eugene3.00180198  43  AT5G15500   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11731P082114  eugene3.00180319  1  AT3G21360   oxidoreductase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11765P082351  eugene3.00180469  160  AT4G32105   galactosyltransferase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11916P083410  eugene3.00181072  111  AT4G32060   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11952P083658  eugene3.00181212  185  AT5G36140   CYP716A2 (cytochrome P450 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS11964P083744  eugene3.00181244  6  AT5G57140   PAP28 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42443P297098  eugene3.00190178  134     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12035P084243  eugene3.00190338  6  AT3G02990   ATHSFA1E 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12066P084459  eugene3.00190462  1  AT4G08690   SEC14 cytosolic factor family protein / phosphoglyceride transfer family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51666P361653  eugene3.00190580  108     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12117P084819  eugene3.00190704  96  AT1G35340   ATP‐dependent protease La (LON) domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12175P085224  eugene3.00190902  19  AT4G34620   SSR16 (ribosomal protein S16); structural constituent of ribosome 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29352P205463  eugene3.00280189  1  AT2G37035   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18172.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29460P206214  eugene3.00290185  8  AT4G35300   TMT2 (TONOPLAST MONOSACCHARIDE TRANSPORTER2); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29515P206605  eugene3.00290366  11  AT3G47430   PEX11B 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29576P207028  eugene3.00400238  10  AT2G26530   AR781 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29577P207035  eugene3.00400242  59  AT5G66815   unknown protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29702P207910  eugene3.00440083  1  AT4G29880   protein binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29724P208067  eugene3.00440143  11  AT2G30870   ATGSTF4 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29741P208184  eugene3.00440191  1  ATCG01310   encodes a chloroplast ribosomal protein L2 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29870P209087  eugene3.00640230  12  AT2G20585   NFD6 (NUCLEAR FUSION DEFECTIVE 6) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29881P209167  eugene3.00660004  49  AT5G03620   subtilase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42523P297656  eugene3.00660081  100     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29913P209386  eugene3.00660143  91  AT4G16295   SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29958P209705  eugene3.00700006  25  AT5G15710   F‐box family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS29967P209764  eugene3.00700033  169  AT1G49170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G63440.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G63440.2); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN83055.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF167 (InterPro:IPR003746) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30063P210436  eugene3.00770104  40  AT3G06860   MFP2 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30070P210484  eugene3.00820012  2  AT5G61010   ATEXO70E2 (EXOCYST SUBUNIT EXO70 FAMILY PROTEIN E2); protein binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30086P210602  eugene3.00860010  38  AT5G65330   AGL78; transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30118P210823  eugene3.00860141  168  AT2G35612   similar to copper amine oxidase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42540P297775  eugene3.00870052  19     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30183P211280  eugene3.00970008  11  AT1G80080   TMM (TOO MANY MOUTHS); protein binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51381P359659  eugene3.00970021  6     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30201P211403  eugene3.00970087  68  AT3G13780   similar to SMAD/FHA [Medicago truncatula] (GB:ABN05826.1); contains InterPro domain SMAD/FHA (InterPro:IPR008984) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30333P212327  eugene3.01210049  21  AT5G57345   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96592.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30430P213005  eugene3.01250021  3  AT1G71350   eukaryotic translation initiation factor SUI1 family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30487P213403  eugene3.01290018  1  AT3G47730   ATATH1 (ABC2 homolog 1); ATPase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30545P213815  eugene3.01310127  55  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30556P213888  eugene3.01320050  1  AT2G47820   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09050.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17561.1); contains InterPro domain Homeodomain‐like (InterPro:IPR009057) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30563P213940  eugene3.01330019  1  AT1G09060   transcription factor jumonji (jmjC) domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30571P213996  eugene3.01330046  2  AT1G31550   GDSL‐motif lipase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30580P214060  eugene3.01330081  106  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30590P214125  eugene3.01340021  18  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51187P358300  eugene3.01400093  80     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42615P298303  eugene3.01500026  103     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30825P215772  eugene3.01560007  57  AT1G57600   membrane bound O‐acyl transferase (MBOAT) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30853P215966  eugene3.01590006  5  AT4G02500   ATXT2; UDP‐xylosyltransferase/ transferase/ transferase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54409P380851  eugene3.01620007  18     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30860P216019  eugene3.01620030  3  AT5G58190   ECT10 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30920P216438  eugene3.01660019  39  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30921P216446  eugene3.01660020  2  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30928P216494  eugene3.01660045  25  AT3G54070   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30931P216516  eugene3.01660048  14  AT5G35810   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G54070.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68568.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41965.1); contains InterPro domain 
Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30961P216727  eugene3.01680055  5  AT1G17050   SPS2 (SOLANESYL DIPHOSPHATE SYNTHASE 2); dimethylallyltranstransferase/ trans‐octaprenyltranstransferase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30975P216821  eugene3.01700034  121  AT1G19630   CYP722A1 (cytochrome P450 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS30998P216980  eugene3.01730018  77  AT4G17770   ATTPS5 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31074P217517  eugene3.01870010  3  AT4G35160   O‐methyltransferase family 2 protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31118P217820  eugene3.01970001  130     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31198P218380  eugene3.02100021  24  AT1G31120   KUP10 (K+ transporter 10); potassium ion transmembrane transporter 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31214P218495  eugene3.02120004  54     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42715P299003  eugene3.02140013  93     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31279P218948  eugene3.02280007  162  AT3G48290   CYP71A24 (cytochrome P450 



XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31299P219091  eugene3.02350005  71  AT2G44930   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G28580.1); similar to At1g67150‐like protein [Arabidopsis lyrata] (GB:ABY59108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31330P219304  eugene3.02520012  6  AT4G22010   SKS4 (SKU5 Similar 4); copper ion binding / oxidoreductase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31331P219314  eugene3.02520013  38  AT2G02060   transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31338P219363  eugene3.02600006  138  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54736P383144  eugene3.02790011  20     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42771P299394  eugene3.02940005  53     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31410P219867  eugene3.02970001  103  AT4G01810   protein transport protein‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31457P220199  eugene3.03190001  130  AT5G17760   AAA‐type ATPase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31473P220305  eugene3.03420002  1  AT3G59770   SAC9 (suppressor of actin 9) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31491P220437  eugene3.03640009  56  AT5G27100   ATGLR2.1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31505P220531  eugene3.03750006  72  AT3G11964   S1 RNA‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31506P220542  eugene3.03760001  110     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31511P220571  eugene3.03780005  39  AT1G24590   SOB2 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31520P220636  eugene3.03830002  47     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31549P220838  eugene3.04030001  205  AT4G00730   ANL2 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42810P299665  eugene3.04060001  112     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31562P220928  eugene3.04110005  24  AT3G14750   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G67170.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63248.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31576P221031  eugene3.04310002  108  AT5G64280   DIT2.2 (DICARBOXYLATE TRANSPORTER 2.2); oxoglutarate:malate antiporter 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42816P299707  eugene3.04320003  5     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42829P299801  eugene3.05630001  30     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55075P385513  eugene3.05760002  204     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31653P221566  eugene3.05850001  115  AT3G60120   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54165P379144  eugene3.05980001  51     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55092P385633  eugene3.06140003  134     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31677P221737  eugene3.06340006  4  AT1G13470   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G13520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42040.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1262 (InterPro:IPR010683) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31729P222101  eugene3.06770007  1  AT1G24485   similar to protein kinase‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G46280.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21739.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31731P222112  eugene3.06770009  4  AT3G57300   transcriptional activator 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31733P222131  eugene3.06770013  99  AT3G22690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31754P222272  eugene3.06950001  51  AT4G13420   HAK5 (High affinity K+ transporter 5); potassium ion transmembrane transporter 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31778P222444  eugene3.07250001  107     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31779P222447  eugene3.07260002  120  AT1G60600   ABC4 (ABERRANT CHLOROPLAST DEVELOPMENT 4) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31791P222531  eugene3.07480001  65  AT1G47960   C/VIF1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54107P378737  eugene3.07780001  7     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31836P222850  eugene3.07970007  63  AT3G04470   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G04780.1); similar to hypothetical protein OsI_009190 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY87957.1); similar to Os02g0810100 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] 
(GB:NP_001048467.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44660.1); contains InterPro domain Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31866P223056  eugene3.08360003  2  AT2G32910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G61910.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G61910.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G61910.2); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15135.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain Development and cell death (InterPro:IPR013989); contains InterPro domain Nucleic acid‐binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31869P223078  eugene3.08380002  10  AT1G60780   clathrin adaptor complexes medium subunit family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54112P378776  eugene3.08530006  89     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31902P223314  eugene3.09070001  28  AT5G49950   embryogenesis‐associated protein‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31905P223335  eugene3.09070004  36  AT4G15215   ATPDR13 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31936P223549  eugene3.09550001  12  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31963P223735  eugene3.100120002  72  AT2G29680   CDC6 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31969P223783  eugene3.100480001  107  AT5G04230   PAL3 (PHENYL ALANINE AMMONIA‐LYASE 3); phenylalanine ammonia‐lyase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31973P223805  eugene3.10070002  68  AT4G32714   SCRL25 (SCR‐Like 25) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31978P223843  eugene3.101010001  104  AT1G03090   MCCA (3‐methylcrotonyl‐CoA carboxylase 1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS31983P223880  eugene3.101850001  48  AT5G04520   oxidoreductase/ transition metal ion binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42872P300101  eugene3.10290007  1     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS50391P352726  eugene3.104830001  113     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32040P224280  eugene3.105920001  24  AT5G58700   phosphoinositide‐specific phospholipase C family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32065P224452  eugene3.107840001  8  AT1G26270   phosphatidylinositol 3‐ and 4‐kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32152P225062  eugene3.114450001  17  AT1G76760   ATY1 (Arabidopsis thioredoxin y1); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32153P225065  eugene3.11460002  128  AT2G02240   MEE66 (maternal effect embryo arrest 66) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32174P225212  eugene3.11620001  17  AT5G02830   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32181P225266  eugene3.116990002  1  AT2G39620   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54265P379842  eugene3.117920001  4     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32205P225429  eugene3.118910001  38  AT4G15093   catalytic LigB subunit of aromatic ring‐opening dioxygenase family 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32224P225564  eugene3.12040001  92  AT5G03610   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32271P225891  eugene3.124180001  129  AT5G66816   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50610.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71825.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32292P226040  eugene3.125970001  1  AT1G21680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21670.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN73514.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61906.1); similar to hypothetical protein OsJ_012725 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ29242.1); contains InterPro domain WD40‐like Beta Propeller (InterPro:IPR011659); contains InterPro domain Six‐bladed beta‐propeller 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32313P226191  eugene3.127730001  13  AT3G49640   FAD binding / catalytic/ tRNA dihydrouridine synthase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32325P226271  eugene3.128660001  57  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32327P226289  eugene3.128790001  36  AT5G67340   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32362P226531  eugene3.13110004  26  AT5G42480   ARC6 (ACCUMULATION AND REPLICATION OF CHLOROPLASTS 6) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32364P226547  eugene3.13120006  99  AT3G02260   TIR3 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32390P226729  eugene3.13330002  29  AT2G38670   PECT1 (PHOSPHORYLETHANOLAMINE CYTIDYLYLTRANSFERASE 1); ethanolamine‐phosphate cytidylyltransferase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32393P226751  eugene3.133530001  60  AT1G58848   ATP binding / protein binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32394P226756  eugene3.133710001  85  ATCG01250   NADH dehydrogenase ND2 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32416P226911  eugene3.13450002  48     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32446P227122  eugene3.136590002  8  AT5G08740   NDC1 (NAD(P)H DEHYDROGENASE C1); NADH dehydrogenase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32452P227163  eugene3.137130001  6  AT1G03190   UVH6 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32454P227178  eugene3.137410001  66  AT5G65683   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32458P227204  eugene3.13770004  8  AT1G10540   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32520P227637  eugene3.143650001  74  AT3G21070   NADK1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54339P380363  eugene3.144200001  86     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32528P227693  eugene3.14420002  35  AT1G64660   ATMGL; catalytic/ methionine gamma‐lyase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32541P227784  eugene3.14500004  9  AT1G07000   ATEXO70B2 (exocyst subunit EXO70 family protein B2); protein binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32553P227868  eugene3.145510001  91  AT3G29320   glucan phosphorylase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32576P228029  eugene3.146970001  14  AT2G02390   ATGSTZ1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54348P380426  eugene3.148690001  71     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42915P300404  eugene3.15020001  39     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32629P228399  eugene3.151590001  16  AT4G21030   Dof‐type zinc finger domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32633P228431  eugene3.152050001  91  AT1G64790   binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32649P228539  eugene3.15350001  19  AT5G23310   FSD3 (FE SUPEROXIDE DISMUTASE 3); iron superoxide dismutase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32666P228662  eugene3.15480001  8  AT3G28390   PGP18 (P‐GLYCOPROTEIN 18); ATPase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32682P228770  eugene3.155900001  91  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32683P228779  eugene3.155900002  5  AT4G15560   CLA 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32719P229032  eugene3.158730001  23  ATCG01060   Encodes the PsaC subunit of photosystem I. 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32721P229046  eugene3.158770001  16  AT1G12060   ATBAG5 (ARABIDOPSIS THALIANA BCL‐2‐ASSOCIATED ATHANOGENE 5); protein binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32785P229492  eugene3.163570001  136  AT1G10390   nucleoporin family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32794P229555  eugene3.164790001  138     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32814P229697  eugene3.16720001  121  AT3G27310   PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32824P229766  eugene3.168150001  38  AT4G14930   acid phosphatase survival protein SurE 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32843P229901  eugene3.16960003  3  AT5G06810   mitochondrial transcription termination factor‐related / mTERF‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32844P229908  eugene3.16960004  98  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32852P229960  eugene3.16980003  76  AT5G67030   NPQ2 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32881P230165  eugene3.172750001  37  AT2G22870   EMB2001 (EMBRYO DEFECTIVE 2001); GTP binding 



XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32894P230255  eugene3.174360001  23  AT2G01830   WOL1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32917P230418  eugene3.177110001  50  AT1G14440   ATHB31 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 31); transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32937P230556  eugene3.178740001  2     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32957P230696  eugene3.180960001  97  AT1G56660   unknown protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32967P230767  eugene3.181740001  120  AT3G59010   pectinesterase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS32975P230824  eugene3.182580001  1  AT1G79710   integral membrane transporter family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33003P231021  eugene3.185300001  23  AT4G00050   UNE10 (unfertilized embryo sac 10); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS42951P300656  eugene3.18810001  111     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33085P231594  eugene3.194350001  10     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33087P231605  eugene3.194540001  8  AT1G72520   lipoxygenase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54487P381400  eugene3.194590001  38     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33178P232242  eugene3.204200001  36  AT3G06060   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33184P232286  eugene3.204570001  1  AT5G12130   PDE149 (PIGMENT DEFECTIVE 149) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33221P232543  eugene3.207910002  14  AT3G12380   ATARP5 (ACTIN‐RELATED PROTEIN 5) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33225P232573  eugene3.208270002  2  AT2G03450   ATPAP9 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33231P232615  eugene3.209040001  1  AT1G50970   membrane trafficking VPS53 family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33236P232648  eugene3.209410001  5  AT3G56160   bile acid:sodium symporter 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33242P232688  eugene3.210050001  32  AT2G12190   cytochrome P450 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33253P232770  eugene3.210930001  25  AT1G10930   RECQL4A 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33254P232778  eugene3.211670001  101  AT2G43890   polygalacturonase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS50500P353490  eugene3.21260001  1     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33283P232977  eugene3.214330001  2  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33307P233146  eugene3.21880001  29  AT1G05150   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33312P233184  eugene3.219410001  1  AT1G65410   ATNAP11 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33317P233218  eugene3.22010001  65  AT2G45350   CRR4 (CHLORORESPIRATORY REDUCTION 4) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33327P233287  eugene3.22150001  81  AT3G59030   TT12 (TRANSPARENT TESTA 12); antiporter/ solute:hydrogen antiporter/ transporter 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33364P233546  eugene3.22790002  112  AT2G15370   FUT5 (Fucosyltransferase 5); fucosyltransferase/ transferase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33379P233647  eugene3.23360001  155  AT5G24590   TIP 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33394P233754  eugene3.23650002  62  AT4G00290   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33419P233929  eugene3.24070001  17  ATMG00220   Mitochondrial apocytochrome b (cob) gene encodes a subunit of the ubiquinol‐cytochrome c oxidoreductase and is part of a 5 kb transcript. The transcript also contains a pseudogene for ribosomal protein S14 called RPS15 and a tRNA(Ser) gene. Both 
the Cob and RPS15 genes are edited in the transcript. 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33446P234121  eugene3.25010001  12  AT4G02510   PPI2 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33469P234282  eugene3.25690001  48  AT5G40610   glycerol‐3‐phosphate dehydrogenase (NAD+) / GPDH 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33498P234486  eugene3.26630001  52  AT1G03990   alcohol oxidase‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33504P234523  eugene3.26780001  59  AT1G30240   binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33537P234756  eugene3.27440001  31  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33554P234878  eugene3.27610002  39  AT2G29210   splicing factor PWI domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33555P234885  eugene3.27690001  77  AT3G52430   PAD4 (PHYTOALEXIN DEFICIENT 4); triacylglycerol lipase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33584P235085  eugene3.28150001  6  AT1G68300   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33594P235157  eugene3.28270003  43  AT1G05940   CAT9 (CATIONIC AMINO ACID TRANSPORTER 9); cationic amino acid transmembrane transporter 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33601P235206  eugene3.28360002  6  AT1G29200   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62330.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48037.1); similar to putative growth regulator [Gossypium hirsutum] (GB:AAT64033.1); similar to putative growth 
regulator [Gossypium hirsutum] (GB:AAT64018.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33602P235208  eugene3.28360003  100  AT1G18640   PSP (3‐PHOSPHOSERINE PHOSPHATASE) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33621P235345  eugene3.28660002  38  AT5G45230   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33625P235373  eugene3.28690002  30  AT1G77720   protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33637P235455  eugene3.28960001  11  AT4G35270   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33645P235512  eugene3.29060002  46  AT2G45440   DHDPS2 (DIHYDRODIPICOLINATE SYNTHASE); dihydrodipicolinate synthase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33647P235529  eugene3.29180001  91  AT5G66310   kinesin motor family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33658P235606  eugene3.29330002  81  AT5G52860   ABC transporter family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33661P235621  eugene3.29370001  19  AT1G70620   cyclin‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33668P235675  eugene3.29480001  114  AT2G31690   lipase class 3 family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33670P235687  eugene3.29480004  3  AT5G23270   STP11 (SUGAR TRANSPORTER 11); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33727P236086  eugene3.30290001  94  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33741P236187  eugene3.30510002  132  AT3G46570   glycosyl hydrolase family 17 protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33765P236355  eugene3.31010001  16  AT4G31920   ARR10 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 10); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33845P236915  eugene3.32260002  9     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33847P236929  eugene3.32270002  128  AT3G48110   EDD1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33907P237346  eugene3.32930002  15  AT1G78070   WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33967P237768  eugene3.33690002  48  AT1G61690   zinc ion binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33971P237797  eugene3.33760001  35  AT2G37860   LCD1 (LOWER CELL DENSITY 1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33975P237824  eugene3.33840001  26  AT1G79930   HSP91 (Heat shock protein 91) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33977P237837  eugene3.33870002  112  AT5G24120   SIGE 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS33980P237855  eugene3.33900002  11  AT5G61780   tudor domain‐containing protein / nuclease family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34000P237997  eugene3.34300001  108  AT5G04290   KOW domain‐containing transcription factor family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34005P238035  eugene3.34390002  17  AT2G32830   PHT5 (phosphate transporter 5); inorganic phosphate transmembrane transporter/ phosphate transmembrane transporter 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54900P384287  eugene3.39510001  72     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54958P384699  eugene3.43490001  66     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34160P239119  eugene3.45600001  1  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34171P239195  eugene3.47190001  2  AT3G20000   TOM40 (translocase of the outer mitochondrial membrane 40); voltage‐gated anion channel 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55005P385022  eugene3.47760002  59     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55020P385127  eugene3.49620001  9     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55039P385260  eugene3.51820001  1     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34233P239626  eugene3.53080002  19  AT3G59140   ATMRP14 (Arabidopsis thaliana multidrug resistance‐associated protein 14) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34276P239926  eugene3.56540001  25  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55070P385477  eugene3.56740001  37     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34293P240049  eugene3.58060003  23  AT1G16290   similar to predicted protein [Physcomitrella patens subsp. patens] (GB:EDQ78585.1); similar to Os02g0170900 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001046030.1); contains InterPro domain Lytic transglycosylase‐like 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34311P240173  eugene3.60320001  44  AT5G39390   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34327P240287  eugene3.61860001  64  AT4G19170   NCED4 (NINE‐CIS‐EPOXYCAROTENOID DIOXYGENASE 4) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34344P240408  eugene3.63680001  2  AT3G02450   cell division protein ftsH 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34356P240490  eugene3.64300002  12  AT5G18710   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G18720.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71037.1); contains InterPro domain Molecular chaperone 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34360P240516  eugene3.64920001  1  AT4G33270   CDC20.1; signal transducer 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34376P240630  eugene3.66320001  4  AT5G66770   scarecrow transcription factor family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34394P240754  eugene3.68280001  39  AT3G09720   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34405P240835  eugene3.69540001  31  AT5G45640   subtilase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34436P241051  eugene3.73570001  15  AT2G19620   Ndr family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34493P241447  eugene3.80240002  8  AT2G32030   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34499P241489  eugene3.80970002  3  AT2G48010   RKF3 (RECEPTOR‐LIKE KINASE IN IN FLOWERS 3); kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34506P241537  eugene3.81370001  14  AT1G63660   GMP synthase (glutamine‐hydrolyzing) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34520P241640  eugene3.84530001  63     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34528P241696  eugene3.85480001  41  AT2G14260   PIP (proline iminopeptidase); prolyl aminopeptidase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34535P241742  eugene3.86350001  97  AT1G16760   protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34572P242002  eugene3.90260001  44  AT2G17220   protein kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34577P242035  eugene3.90830001  4  AT3G44540   oxidoreductase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34584P242088  eugene3.91490001  12  AT2G12190   cytochrome P450 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34625P242371  eugene3.95640002  14  AT2G24960   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G02210.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61085.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53921P377440  fgenesh1_pg.C_LG_I001304  101     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53875P377118  fgenesh1_pg.C_LG_I001689  27     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53848P376924  fgenesh1_pg.C_LG_I002070  30     



XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53845P376902  fgenesh1_pg.C_LG_I002085  95     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53795P376555  fgenesh1_pg.C_LG_I002920  59     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53791P376530  fgenesh1_pg.C_LG_I002956  120     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53734P376131  fgenesh1_pg.C_LG_II000169  153     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53677P375732  fgenesh1_pg.C_LG_II001410  8     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53660P375610  fgenesh1_pg.C_LG_II001697  10     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53546P374814  fgenesh1_pg.C_LG_III000080 140     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53545P374808  fgenesh1_pg.C_LG_III000081 76     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53496P374459  fgenesh1_pg.C_LG_III000443 40     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53481P374360  fgenesh1_pg.C_LG_III000582 1     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53474P374310  fgenesh1_pg.C_LG_III000674 124     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53380P373649  fgenesh1_pg.C_LG_IV000800 36     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53354P373468  fgenesh1_pg.C_LG_IV000973 32     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS50302P352104  fgenesh1_pg.C_LG_IV000979 66     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53310P373162  fgenesh1_pg.C_LG_IV001202 3     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53309P373154  fgenesh1_pg.C_LG_IV001208 22     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52823P369750  fgenesh1_pg.C_LG_IX001291 124     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52814P369686  fgenesh1_pg.C_LG_IX001397 202     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53249P372735  fgenesh1_pg.C_LG_V000665 124     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53226P372569  fgenesh1_pg.C_LG_V000774 130     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53171P372186  fgenesh1_pg.C_LG_VI000002 98     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53170P372181  fgenesh1_pg.C_LG_VI000005 32     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53098P371677  fgenesh1_pg.C_LG_VI001238 11     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53088P371609  fgenesh1_pg.C_LG_VI001311 108     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53058P371396  fgenesh1_pg.C_LG_VI001769 5     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53013P371084  fgenesh1_pg.C_LG_VII000751  40     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52989P370914  fgenesh1_pg.C_LG_VII000876  160     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52786P369490  fgenesh1_pg.C_LG_X000080  158     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52772P369396  fgenesh1_pg.C_LG_X000115  92     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52670P368680  fgenesh1_pg.C_LG_X001965  34     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52505P367524  fgenesh1_pg.C_LG_XII000542  7     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52473P367303  fgenesh1_pg.C_LG_XII000664  15     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52469P367275  fgenesh1_pg.C_LG_XII000694  140     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52448P367126  fgenesh1_pg.C_LG_XII001064  18     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52446P367115  fgenesh1_pg.C_LG_XII001131  22     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52394P366747  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000520  49     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52323P366250  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000917  1     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS50222P351543  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000956  124     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52194P365350  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001186  79     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52168P365165  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001273  13     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52158P365093  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001311  68     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51690P361819  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000359  90     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52042P364283  fgenesh1_pg.C_LG_XV001127  117     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51878P363137  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000248  72     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51288P359007  fgenesh1_pg.C_scaffold_123000043  153     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55727P390076  fgenesh1_pg.C_scaffold_12891000001  133     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55751P390248  fgenesh1_pg.C_scaffold_15542000001  82     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51115P357797  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000019  148     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54418P380917  fgenesh1_pg.C_scaffold_162000022  17     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51071P357486  fgenesh1_pg.C_scaffold_163000041  42     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51010P357061  fgenesh1_pg.C_scaffold_171000030  31     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS50833P355824  fgenesh1_pg.C_scaffold_17695000001  125     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS50963P356731  fgenesh1_pg.C_scaffold_179000027  88     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS50938P356554  fgenesh1_pg.C_scaffold_184000018  72     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54605P382224  fgenesh1_pg.C_scaffold_217000020  126     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55523P388648  fgenesh1_pg.C_scaffold_2333000001  126     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS50523P353652  fgenesh1_pg.C_scaffold_235000004  4     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54730P383097  fgenesh1_pg.C_scaffold_275000005  100     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51630P361400  fgenesh1_pg.C_scaffold_28000006  8     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51614P361285  fgenesh1_pg.C_scaffold_29000009  2     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54751P383247  fgenesh1_pg.C_scaffold_291000002  2     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54768P383368  fgenesh1_pg.C_scaffold_304000002  1     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54164P379137  fgenesh1_pg.C_scaffold_398000004  101     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55578P389037  fgenesh1_pg.C_scaffold_4280000001  2     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS54952P384654  fgenesh1_pg.C_scaffold_431000002  114     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55579P389044  fgenesh1_pg.C_scaffold_4383000001  100     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55088P385609  fgenesh1_pg.C_scaffold_608000001  70     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS50788P355505  fgenesh1_pg.C_scaffold_6377000001  1     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51514P360586  fgenesh1_pg.C_scaffold_66000036  45     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS50154P351065  fgenesh1_pg.C_scaffold_70000261  123     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55661P389616  fgenesh1_pg.C_scaffold_7172000002  162     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55170P386180  fgenesh1_pg.C_scaffold_736000004  96     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS50652P354552  fgenesh1_pg.C_scaffold_843000001  51     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55684P389778  fgenesh1_pg.C_scaffold_8565000001  85     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51413P359884  fgenesh1_pg.C_scaffold_87000074  99     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53093P371643  fgenesh1_pm.C_LG_VI000521  5     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52126P364874  fgenesh1_pm.C_LG_XIV000509  130     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34645P242512  fgenesh4_kg.C_scaffold_29000007  5  AT5G47080   CKB1 (casein kinase II beta chain 1); protein kinase CK2 regulator 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12240P085676  fgenesh4_pg.C_LG_I000045  49  AT1G68790   LINC3 (LITTLE NUCLEI3) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12263P085835  fgenesh4_pg.C_LG_I000193  194  AT5G07900   mitochondrial transcription termination factor family protein / mTERF family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12296P086068  fgenesh4_pg.C_LG_I000334  75     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43091P301636  fgenesh4_pg.C_LG_I000439  57     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12314P086197  fgenesh4_pg.C_LG_I000464  9  AT3G24240   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12506P087538  fgenesh4_pg.C_LG_I001601  64  AT3G57240   BG3 (BETA‐1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12559P087909  fgenesh4_pg.C_LG_I001924  69  AT2G22440   similar to reverse transcriptase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12601P088204  fgenesh4_pg.C_LG_I002217  12  AT2G45040   matrix metalloproteinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12603P088215  fgenesh4_pg.C_LG_I002225  7  AT5G53210   SPCH (SPEECHLESS); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12638P088462  fgenesh4_pg.C_LG_I002391  13  AT2G33500   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43163P302141  fgenesh4_pg.C_LG_I002419  60     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12649P088539  fgenesh4_pg.C_LG_I002450  4  AT4G13750   ATP binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12657P088599  fgenesh4_pg.C_LG_I002520  10  AT3G18770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G49590.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G49590.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46479.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12697P088877  fgenesh4_pg.C_LG_I002741  40  AT2G33160   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43186P302298  fgenesh4_pg.C_LG_I002931  23     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12755P089281  fgenesh4_pg.C_LG_I003034  144  AT5G35810   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G54070.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68568.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41965.1); contains InterPro domain 
Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12782P089473  fgenesh4_pg.C_LG_I003249  23  AT2G13350   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12904P090324  fgenesh4_pg.C_LG_II000497  21  AT3G63200   PLA IIIB 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12921P090443  fgenesh4_pg.C_LG_II000597  52  AT1G34060   alliinase family protein 



XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS12933P090531  fgenesh4_pg.C_LG_II000655  8  AT1G21326   VQ motif‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13006P091038  fgenesh4_pg.C_LG_II001066  100  AT4G13730   RabGAP/TBC domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13125P091871  fgenesh4_pg.C_LG_II001798  102  AT4G02160   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G61710.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13174P092218  fgenesh4_pg.C_LG_II002036  16  AT1G05020   epsin N‐terminal homology (ENTH) domain‐containing protein / clathrin assembly protein‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13285P092992  fgenesh4_pg.C_LG_III000065 49  AT4G16170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G28720.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44926.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43317P303218  fgenesh4_pg.C_LG_III000067 47  AT2G35030   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13292P093038  fgenesh4_pg.C_LG_III000105 7  AT4G22970   AESP (ARABIDOPSIS HOMOLOG OF SEPARASE); peptidase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13305P093133  fgenesh4_pg.C_LG_III000165 103  AT1G74190   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13318P093221  fgenesh4_pg.C_LG_III000241 51  AT4G14840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71183.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13340P093376  fgenesh4_pg.C_LG_III000351 209  AT3G13300   VCS (VARICOSE); nucleotide binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43337P303357  fgenesh4_pg.C_LG_III000406 55     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13379P093653  fgenesh4_pg.C_LG_III000535 1  AT3G48070   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13430P094008  fgenesh4_pg.C_LG_III000805 92  AT2G42340   unknown protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13483P094375  fgenesh4_pg.C_LG_III001091 1  AT5G41470   similar to nuclear transport factor 2 (NTF2) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G71480.1); similar to hypothetical protein OsI_013923 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY92690.1); contains domain NTF2‐like (SSF54427) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13514P094595  fgenesh4_pg.C_LG_III001244 2  AT1G64690   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11590.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62905.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43359P303510  fgenesh4_pg.C_LG_III001574 66     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13576P095028  fgenesh4_pg.C_LG_III001593 22  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF862 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13600P095196  fgenesh4_pg.C_LG_III001734 19  AT5G07040   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13604P095223  fgenesh4_pg.C_LG_III001752 125  AT1G11290   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13652P095558  fgenesh4_pg.C_LG_IV000103 16  AT3G20610   non‐race specific disease resistance protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43381P303666  fgenesh4_pg.C_LG_IV000128 91  AT4G23180   CRK10 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13683P095778  fgenesh4_pg.C_LG_IV000358 40  AT5G59390   XH/XS domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13696P095872  fgenesh4_pg.C_LG_IV000442 1  AT2G34010   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29010.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13779P096452  fgenesh4_pg.C_LG_IV000848 4     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13804P096623  fgenesh4_pg.C_LG_IV001037 2  AT3G63350   AT‐HSFA7B 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43444P304105  fgenesh4_pg.C_LG_IV001056 55     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13928P097493  fgenesh4_pg.C_LG_IX000299 65  AT5G22800   EMB1030 (EMBRYO DEFECTIVE 1030); ATP binding / alanine‐tRNA ligase/ ligase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13973P097807  fgenesh4_pg.C_LG_IX000582 52  AT3G19310   phospholipase C 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS13984P097885  fgenesh4_pg.C_LG_IX000667 29  AT4G34215   Encodes a member of the SGNH‐hydrolase superfamily of enzymes. The enzymes of the SGNH‐hydrolase superfamily facilitate the hydrolysis of ester 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14020P098136  fgenesh4_pg.C_LG_IX000865 66  AT2G42380   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14050P098349  fgenesh4_pg.C_LG_IX001074 16  AT3G21090   ABC transporter family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14065P098450  fgenesh4_pg.C_LG_IX001190 3  AT5G59590   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14089P098623  fgenesh4_pg.C_LG_IX001330 94  AT2G32990   ATGH9B8 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B8); hydrolase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43486P304401  fgenesh4_pg.C_LG_IX001557 89     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43496P304470  fgenesh4_pg.C_LG_V000419 135     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14248P099734  fgenesh4_pg.C_LG_V000683 87  AT3G53330   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14254P099773  fgenesh4_pg.C_LG_V000729 136  AT5G05800   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO69032.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14274P099913  fgenesh4_pg.C_LG_V000884 113  AT1G77960   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G28630.4) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43535P304742  fgenesh4_pg.C_LG_VI000094 84     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14402P100812  fgenesh4_pg.C_LG_VI000128 103  AT1G53420   serine/threonine protein kinase‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14433P101028  fgenesh4_pg.C_LG_VI000290 31  AT5G05140   transcription elongation factor‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14446P101122  fgenesh4_pg.C_LG_VI000341 111  AT5G22540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22550.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14448P101136  fgenesh4_pg.C_LG_VI000343 14  AT3G46770   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14472P101302  fgenesh4_pg.C_LG_VI000460 25  AT4G09040   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14481P101367  fgenesh4_pg.C_LG_VI000503 1  AT2G36240   binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14498P101483  fgenesh4_pg.C_LG_VI000588 89  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14555P101880  fgenesh4_pg.C_LG_VI000872 1  AT3G08850   ATRAPTOR1B 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14567P101969  fgenesh4_pg.C_LG_VI000937 101  AT4G29790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14570P101987  fgenesh4_pg.C_LG_VI000971 1  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43561P304923  fgenesh4_pg.C_LG_VI001321 3     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14661P102622  fgenesh4_pg.C_LG_VI001460 6  AT2G22620   lyase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14791P103532  fgenesh4_pg.C_LG_VII000249  40  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14832P103820  fgenesh4_pg.C_LG_VII000511  157  AT1G65280   heat shock protein binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43585P305095  fgenesh4_pg.C_LG_VII000657  3     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14858P104004  fgenesh4_pg.C_LG_VII000697  168  AT3G05220   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14859P104008  fgenesh4_pg.C_LG_VII000698  45  AT5G22770   ALPHA‐ADR (ALPHA‐ADAPTIN); binding / protein binding / protein transporter 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14913P104391  fgenesh4_pg.C_LG_VII000998  14  AT1G75130   CYP721A1 (cytochrome P450 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43604P305223  fgenesh4_pg.C_LG_VII001033  16     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14933P104526  fgenesh4_pg.C_LG_VII001158  12  AT3G54350   EMB1967 (EMBRYO DEFECTIVE 1967) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14980P104858  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000107  2  AT5G16010   3‐oxo‐5‐alpha‐steroid 4‐dehydrogenase family protein / steroid 5‐alpha‐reductase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14989P104921  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000142  122  AT5G04820   OFP13 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS14992P104940  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000162  78  AT1G54740   similar to structural constituent of ribosome [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22110.1); similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96485.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15002P105011  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000226  76  AT3G50580   histamine receptor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43614P305295  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000316  61     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15051P105357  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000477  107  AT1G76750   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G39340.1); similar to ECA1 protein [Hordeum vulgare] (GB:AAF23356.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1278 (InterPro:IPR010701) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15191P106332  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001223  62  AT2G01818   zinc ion binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15248P106732  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001528  1  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43642P305491  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001847  125     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15329P107301  fgenesh4_pg.C_LG_X000050  2  AT1G16250   kelch repeat‐containing F‐box family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15359P107510  fgenesh4_pg.C_LG_X000230  63  AT2G23820   metal‐dependent phosphohydrolase HD domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15442P108092  fgenesh4_pg.C_LG_X000742  2  AT3G63400   peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase cyclophilin‐type family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15447P108129  fgenesh4_pg.C_LG_X000777  37  AT5G37830   OXP1 (OXOPROLINASE 1); hydrolase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15473P108310  fgenesh4_pg.C_LG_X001013  140  AT3G18010   WOX1 (WUSCHEL RELATED HOMEOBOX 1); transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15568P108971  fgenesh4_pg.C_LG_X001520  24  AT2G02980   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15571P108991  fgenesh4_pg.C_LG_X001533  10  AT3G19810   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64796.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF177 (InterPro:IPR003772) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15576P109031  fgenesh4_pg.C_LG_X001563  4  AT1G16350   inosine‐5'‐monophosphate dehydrogenase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15577P109033  fgenesh4_pg.C_LG_X001582  100  AT1G58210   EMB1674 (EMBRYO DEFECTIVE 1674) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15670P109685  fgenesh4_pg.C_LG_X002284  35     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15683P109781  fgenesh4_pg.C_LG_X002337  3  AT5G04560   DME 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43720P306034  fgenesh4_pg.C_LG_XI000159 3  AT5G35830   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15723P110058  fgenesh4_pg.C_LG_XI000182 2  AT3G18670   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15737P110154  fgenesh4_pg.C_LG_XI000250 3  AT4G05200   protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43770P306386  fgenesh4_pg.C_LG_XI000631 44     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15818P110725  fgenesh4_pg.C_LG_XI000943 51  AT5G53920   ribosomal protein L11 methyltransferase‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15838P110861  fgenesh4_pg.C_LG_XI001131 23  AT4G04790   similar to pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G21880.1); similar to putative pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD07992.1); contains InterPro 
domain Pentatricopeptide repeat (InterPro:IPR002885) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15867P111067  fgenesh4_pg.C_LG_XII000043  1  AT2G39518   Identical to UPF0497 membrane protein At2g39518 [Arabidopsis Thaliana] (GB:Q56X75); similar to integral membrane protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15872P111098  fgenesh4_pg.C_LG_XII000072  116  AT5G54300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G61260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39207.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF761 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15879P111153  fgenesh4_pg.C_LG_XII000144  92  AT5G62760   nuclear protein ZAP‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15881P111164  fgenesh4_pg.C_LG_XII000151  1  AT1G48720   similar to integrase [Cucumis melo] (GB:ABR67407.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15943P111600  fgenesh4_pg.C_LG_XII000412  108  AT4G02750   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15977P111833  fgenesh4_pg.C_LG_XII000667  18  AT1G48720   similar to integrase [Cucumis melo] (GB:ABR67407.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS15979P111848  fgenesh4_pg.C_LG_XII000681  45  AT1G75560   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16062P112428  fgenesh4_pg.C_LG_XII001190  81  AT5G60030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G75335.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66187.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16070P112485  fgenesh4_pg.C_LG_XII001227  50  AT3G54400   aspartyl protease family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16103P112718  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000195  87  AT3G22930   calmodulin 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16131P112911  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000002  1  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 



XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16159P113111  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000166  106  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16256P113786  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000887  4  AT1G05510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G31985.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45247.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1264 (InterPro:IPR010686) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16267P113865  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001048  53  AT3G07770   ATP binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16291P114033  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001344  27  AT4G21865   unknown protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16308P114156  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000019  6  AT5G04050   maturase‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43940P307579  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000121  3     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43960P307714  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000291  87     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS43978P307843  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000364  13     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16399P114792  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000780  4  AT2G42370   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G58110.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63361.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16425P114971  fgenesh4_pg.C_LG_XIX001000  15  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16441P115086  fgenesh4_pg.C_LG_XV000083  2  AT1G77800   PHD finger family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16467P115265  fgenesh4_pg.C_LG_XV000178  96  AT5G45770   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44022P308153  fgenesh4_pg.C_LG_XV000436  9     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16537P115756  fgenesh4_pg.C_LG_XV000741  16  AT5G50720   ATHVA22E (Arabidopsis thaliana HVA22 homologue E) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44032P308218  fgenesh4_pg.C_LG_XV000867  4     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16684P116785  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000656  58  AT4G30700   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16709P116958  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000909  30  AT5G43290   WRKY49 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44075P308525  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000948  49  AT1G34300   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16724P117063  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001030  149  AT1G63540   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16737P117158  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001130  26  AT3G03450   RGL2 (RGA‐LIKE 2); transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16738P117160  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001131  18  AT3G61250   AtMYB17 (myb domain protein 17); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44084P308586  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001138  75     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44101P308701  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000142  50     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16806P117641  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000366  3  AT4G04640   ATPC1 (ATP synthase gamma chain 1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16833P117829  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000024  29  AT4G03230   S‐locus lectin protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16853P117968  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000168  4  AT5G06839   bZIP family transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16861P118026  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000231  71  AT4G25050   ACP4 (ACYL CARRIER PROTEIN 4) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44140P308977  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000524  31     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44148P309035  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000652  103     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16924P118467  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000704  40  AT1G62270   F‐box family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16935P118540  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000760  91  AT5G55280   CPFTSZ 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16966P118760  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001003  87  AT3G09670   PWWP domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS16970P118786  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001010  2  AT2G12646   similar to zinc‐binding protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44209P309457  fgenesh4_pg.C_scaffold_107000006  71     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44212P309480  fgenesh4_pg.C_scaffold_107000055  7  AT5G60020   LAC17 (laccase 17); copper ion binding / oxidoreductase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34719P243030  fgenesh4_pg.C_scaffold_10873000001  3  AT1G29140   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34723P243058  fgenesh4_pg.C_scaffold_10910000001  1  AT3G28345   ABC transporter family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44228P309590  fgenesh4_pg.C_scaffold_11117000001  93     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34790P243530  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000025  58  AT4G16740   ATTPS03 (Arabidopsis thaliana terpene synthase 03) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44271P309891  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000051  64  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34832P243824  fgenesh4_pg.C_scaffold_11898000001  42  AT2G17290   CPK6 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44299P310090  fgenesh4_pg.C_scaffold_119000034  32     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34848P243935  fgenesh4_pg.C_scaffold_11988000001  10  AT1G74190   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34856P243989  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000021  3  AT4G10720   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34858P244001  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000024  88  AT1G65280   heat shock protein binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34879P244153  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000089  176  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44319P310230  fgenesh4_pg.C_scaffold_12096000001  135  AT1G48720   similar to integrase [Cucumis melo] (GB:ABR67407.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34886P244196  fgenesh4_pg.C_scaffold_1210000001  11  AT4G31710   ATGLR2.4 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44344P310402  fgenesh4_pg.C_scaffold_12384000001  122     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34943P244598  fgenesh4_pg.C_scaffold_12493000001  43  AT3G57810   OTU‐like cysteine protease family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34953P244668  fgenesh4_pg.C_scaffold_12574000001  1  AT1G75280   isoflavone reductase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34970P244789  fgenesh4_pg.C_scaffold_127000075  19  AT4G19980   unknown protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34972P244800  fgenesh4_pg.C_scaffold_127000083  11  AT4G25225   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G35736.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42692.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34978P244844  fgenesh4_pg.C_scaffold_12753000001  108  AT2G14910   similar to amine oxidase/ copper ion binding / quinone binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G14970.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70864.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34979P244849  fgenesh4_pg.C_scaffold_12754000001  82  AT1G62750   ATSCO1/CPEF‐G 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS34980P244856  fgenesh4_pg.C_scaffold_12779000001  7     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35017P245119  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000055  12  AT4G34420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G15730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47777.1); contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35046P245322  fgenesh4_pg.C_scaffold_13109000001  112  AT2G41500   EMB2776 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35119P245833  fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  1  AT4G17565   F‐box family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44461P311224  fgenesh4_pg.C_scaffold_1400000001  7     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44467P311267  fgenesh4_pg.C_scaffold_1402000001  83     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35177P246233  fgenesh4_pg.C_scaffold_14154000001  3  AT5G44080   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35180P246256  fgenesh4_pg.C_scaffold_142000003  132  AT4G14480   protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44484P311385  fgenesh4_pg.C_scaffold_14393000001  95     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35260P246817  fgenesh4_pg.C_scaffold_14734000001  16     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35262P246830  fgenesh4_pg.C_scaffold_14761000001  137  AT2G29210   splicing factor PWI domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35338P247362  fgenesh4_pg.C_scaffold_15407000001  3  AT5G55220   trigger factor type chaperone family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44565P311951  fgenesh4_pg.C_scaffold_15443000001  128     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35344P247406  fgenesh4_pg.C_scaffold_15454000001  22  AT4G28700   ammonium transporter 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35363P247540  fgenesh4_pg.C_scaffold_15525000001  19  AT2G04170   meprin and TRAF homology domain‐containing protein / MATH domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44573P312009  fgenesh4_pg.C_scaffold_1554000001  11     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35366P247558  fgenesh4_pg.C_scaffold_1557000001  1  AT1G18640   PSP (3‐PHOSPHOSERINE PHOSPHATASE) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35390P247730  fgenesh4_pg.C_scaffold_157000024  10  AT4G29000   tesmin/TSO1‐like CXC domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44597P312177  fgenesh4_pg.C_scaffold_1572000002  25     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35435P248042  fgenesh4_pg.C_scaffold_16014000001  157     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35443P248099  fgenesh4_pg.C_scaffold_16090000001  21  AT3G23120   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44627P312389  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000020  117     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35478P248344  fgenesh4_pg.C_scaffold_16349000001  19  ATCG00500   Encodes the carboxytransferase beta subunit of the Acetyl‐CoA carboxylase (ACCase) complex in plastids. This complex catalyzes the carboxylation of acetyl‐CoA to produce malonyl‐CoA 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35497P248473  fgenesh4_pg.C_scaffold_164000068  11  AT3G43920   DCL3 (DICER‐LIKE 3); RNA binding / ribonuclease III 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35537P248759  fgenesh4_pg.C_scaffold_167000013  2  AT3G23280   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein / ankyrin repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35570P248990  fgenesh4_pg.C_scaffold_16891000001  11  AT5G10720   AHK5 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35572P249000  fgenesh4_pg.C_scaffold_169000027  5  AT4G02940   oxidoreductase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35574P249018  fgenesh4_pg.C_scaffold_16906000001  31     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35630P249409  fgenesh4_pg.C_scaffold_1736000001  102  AT1G63360   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35642P249491  fgenesh4_pg.C_scaffold_17524000001  139  AT5G56850   unknown protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44719P313031  fgenesh4_pg.C_scaffold_1759000001  98     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35663P249639  fgenesh4_pg.C_scaffold_17767000001  27  AT5G16715   EMB2247 (EMBRYO DEFECTIVE 2247); ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35691P249834  fgenesh4_pg.C_scaffold_17951000001  43  AT3G20980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21000.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN77122.1); contains domain GAG‐POL‐RELATED RETROTRANSPOSON (PTHR11439) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44764P313346  fgenesh4_pg.C_scaffold_18176000001  4     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35748P250230  fgenesh4_pg.C_scaffold_18445000001  34  AT2G05510   glycine‐rich protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44781P313464  fgenesh4_pg.C_scaffold_18470000001  111     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35815P250705  fgenesh4_pg.C_scaffold_19052000001  17  AT5G57655   xylose isomerase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44828P313795  fgenesh4_pg.C_scaffold_192000009  82  AT1G40390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G43760.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35839P250869  fgenesh4_pg.C_scaffold_19264000001  120  AT5G42950   GYF domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35844P250905  fgenesh4_pg.C_scaffold_19297000001  13  AT2G42640   ATP binding / protein kinase/ protein serine/threonine kinase/ protein‐tyrosine kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35856P250988  fgenesh4_pg.C_scaffold_19349000001  22  AT1G27320   AHK3 (ARABIDOPSIS HISTIDINE KINASE 3) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35866P251061  fgenesh4_pg.C_scaffold_19450000001  38  AT1G13080   CYP71B2 (CYTOCHROME P450 71B2); oxygen binding 



XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35880P251155  fgenesh4_pg.C_scaffold_19539000001  75  AT4G15830   binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44856P313990  fgenesh4_pg.C_scaffold_196000032  27     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35891P251237  fgenesh4_pg.C_scaffold_19680000001  31  AT1G17745   PGDH (3‐PHOSPHOGLYCERATE DEHYDROGENASE); phosphoglycerate dehydrogenase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44866P314056  fgenesh4_pg.C_scaffold_19830000001  33     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44870P314086  fgenesh4_pg.C_scaffold_199000004  48     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35926P251480  fgenesh4_pg.C_scaffold_19983000001  74  AT2G44710   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44880P314160  fgenesh4_pg.C_scaffold_200000001  14  AT5G45160   root hair defective 3 GTP‐binding (RHD3) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35951P251656  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000037  71  AT4G08250   scarecrow transcription factor family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS35978P251846  fgenesh4_pg.C_scaffold_203000001  14  AT5G08110   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36001P252004  fgenesh4_pg.C_scaffold_20512000001  34  AT1G74800   galactosyltransferase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36040P252277  fgenesh4_pg.C_scaffold_20930000001  6  AT3G59820   calcium‐binding mitochondrial protein‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44940P314579  fgenesh4_pg.C_scaffold_2109000001  86     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44957P314694  fgenesh4_pg.C_scaffold_21304000001  143     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44965P314752  fgenesh4_pg.C_scaffold_214000014  35     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44966P314758  fgenesh4_pg.C_scaffold_214000017  3     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36119P252830  fgenesh4_pg.C_scaffold_2166000001  79  AT1G05920   DNA binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36122P252852  fgenesh4_pg.C_scaffold_21694000001  31  AT1G22770   GI 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS44988P314915  fgenesh4_pg.C_scaffold_21725000001  1     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36145P253009  fgenesh4_pg.C_scaffold_21852000001  10  AT3G25840   protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36151P253055  fgenesh4_pg.C_scaffold_21898000001  2  AT5G26820   ferroportin‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36155P253080  fgenesh4_pg.C_scaffold_219000009  170  AT5G41790   CIP1 (COP1‐INTERACTIVE PROTEIN 1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36163P253136  fgenesh4_pg.C_scaffold_21972000001  84  AT5G36160   aminotransferase‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36172P253202  fgenesh4_pg.C_scaffold_22005000001  50  AT1G11870   SRS 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45045P315310  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000012  136     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36220P253539  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000008  100  AT1G40390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G43760.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36229P253601  fgenesh4_pg.C_scaffold_234000017  16  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36230P253608  fgenesh4_pg.C_scaffold_2346000001  18  AT4G05040   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45084P315583  fgenesh4_pg.C_scaffold_243000001  64     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36285P253991  fgenesh4_pg.C_scaffold_256000006  42  AT3G60980   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36306P254137  fgenesh4_pg.C_scaffold_262000003  12  AT1G16790   ribosomal protein‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36311P254177  fgenesh4_pg.C_scaffold_2649000003  10  AT4G28350   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36314P254193  fgenesh4_pg.C_scaffold_265000004  71  AT3G56630   CYP94D2 (cytochrome P450 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36320P254234  fgenesh4_pg.C_scaffold_2667000001  156  AT1G13190   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36322P254254  fgenesh4_pg.C_scaffold_268000003  39  AT1G27320   AHK3 (ARABIDOPSIS HISTIDINE KINASE 3) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36390P254726  fgenesh4_pg.C_scaffold_281000008  20  AT2G34400   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36395P254764  fgenesh4_pg.C_scaffold_2825000001  90  AT3G61760   dynamin‐like protein B (DL1B) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36397P254778  fgenesh4_pg.C_scaffold_2828000001  51  AT3G47090   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36407P254846  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000002  109  AT4G36250   ALDH3F1 (ALDEHYDE DEHYDROGENASE 3F1); 3‐chloroallyl aldehyde dehydrogenase/ aldehyde dehydrogenase (NAD) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36408P254851  fgenesh4_pg.C_scaffold_286000003  86  AT2G30933   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70017.1); contains InterPro domain X8 (InterPro:IPR012946) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36417P254918  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000001  44  AT4G36400   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45186P316297  fgenesh4_pg.C_scaffold_290000005  1  AT1G11340   S‐locus lectin protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36494P255453  fgenesh4_pg.C_scaffold_297000001  98  AT2G17010   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36498P255485  fgenesh4_pg.C_scaffold_2974000001  91  AT2G15980   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36524P255668  fgenesh4_pg.C_scaffold_309000001  7  AT1G12150   similar to myosin heavy chain‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17210.1); similar to Prefoldin [Medicago truncatula] (GB:ABD28587.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36525P255670  fgenesh4_pg.C_scaffold_3102000002  26     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36558P255901  fgenesh4_pg.C_scaffold_3196000001  1  AT1G48570   zinc finger (Ran‐binding) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45243P316701  fgenesh4_pg.C_scaffold_331000006  140     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36589P256117  fgenesh4_pg.C_scaffold_3334000001  49     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36591P256133  fgenesh4_pg.C_scaffold_3345000001  47  AT1G23465   signal peptidase‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36606P256242  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000003  39  AT5G22760   PHD finger family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45298P317085  fgenesh4_pg.C_scaffold_375000005  110     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36691P256833  fgenesh4_pg.C_scaffold_390000004  54  AT1G28350   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36718P257026  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021  19  AT5G37570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36793P257551  fgenesh4_pg.C_scaffold_41000021  168  AT1G48090   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36807P257645  fgenesh4_pg.C_scaffold_41000116  110  AT2G16920   PFU2 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36828P257791  fgenesh4_pg.C_scaffold_413000004  112  AT1G44910   similar to FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G19670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61506.1); contains InterPro domain FF 
(InterPro:IPR002713); contains InterPro domain WW/Rsp5/WWP; (InterPro:IPR001202) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45373P317608  fgenesh4_pg.C_scaffold_4131000001  5     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36849P257938  fgenesh4_pg.C_scaffold_431000003  70  AT3G49250   similar to ATP binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G24280.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48648.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36852P257961  fgenesh4_pg.C_scaffold_431000008  98  AT4G25730   FtsJ‐like methyltransferase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45398P317780  fgenesh4_pg.C_scaffold_438000004  99     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45414P317892  fgenesh4_pg.C_scaffold_44000215  16  AT3G47570   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45417P317915  fgenesh4_pg.C_scaffold_4421000001  14  AT4G38620   MYB4 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36903P258316  fgenesh4_pg.C_scaffold_4470000001  83  AT5G48930   transferase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36918P258421  fgenesh4_pg.C_scaffold_4659000001  1  AT1G28420   HB‐1 (homeobox‐1); transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36960P258717  fgenesh4_pg.C_scaffold_5111000001  37  AT1G77670   aminotransferase class I and II family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36972P258799  fgenesh4_pg.C_scaffold_522000002  55  AT5G52430   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36974P258815  fgenesh4_pg.C_scaffold_5236000001  125  AT3G48770   ATP binding / DNA binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS36976P258827  fgenesh4_pg.C_scaffold_5250000001  97  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45505P318530  fgenesh4_pg.C_scaffold_538000001  114     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37014P259096  fgenesh4_pg.C_scaffold_5638000001  10     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37024P259165  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000048  3  AT3G51320   binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37048P259334  fgenesh4_pg.C_scaffold_5752000001  8  AT1G67020   unknown protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45551P318852  fgenesh4_pg.C_scaffold_5839000001  123     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37098P259682  fgenesh4_pg.C_scaffold_6248000001  75  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37111P259776  fgenesh4_pg.C_scaffold_635000003  111  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37153P260069  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000205  23  AT4G00350   MATE efflux family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37167P260163  fgenesh4_pg.C_scaffold_6458000001  109  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37192P260342  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000025  86  AT2G27770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G36470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16683.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF868 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45626P319378  fgenesh4_pg.C_scaffold_6601000001  124     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37230P260610  fgenesh4_pg.C_scaffold_6729000001  3  AT5G43900   MYA2 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37248P260733  fgenesh4_pg.C_scaffold_6896000001  123  AT2G32240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.2); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63724.1); contains domain PD023692 (PD023692); contains domain PTHR23160 (PTHR23160) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37252P260761  fgenesh4_pg.C_scaffold_694000004  131  AT1G61390   S‐locus protein kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37255P260779  fgenesh4_pg.C_scaffold_6972000001  90  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37291P261031  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000196  34  AT3G02810   protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45654P319573  fgenesh4_pg.C_scaffold_70000263  12     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37321P261245  fgenesh4_pg.C_scaffold_709000001  215  AT1G78780   pathogenesis‐related family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45671P319694  fgenesh4_pg.C_scaffold_716000001  4     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37364P261545  fgenesh4_pg.C_scaffold_767000005  123  AT1G71770   PAB5 (POLY(A)‐BINDING PROTEIN); RNA binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37399P261788  fgenesh4_pg.C_scaffold_7945000001  54  AT1G69190   2‐amino‐4‐hydroxy‐6‐hydroxymethyldihydropteridine diphosphokinase/ dihydropteroate synthase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37426P261982  fgenesh4_pg.C_scaffold_8201000001  140  AT4G03460   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45787P320508  fgenesh4_pg.C_scaffold_821000003  149     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37438P262063  fgenesh4_pg.C_scaffold_8325000001  105  AT5G66310   kinesin motor family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45798P320583  fgenesh4_pg.C_scaffold_838000002  113     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37443P262098  fgenesh4_pg.C_scaffold_839000001  93  AT2G28440   proline‐rich family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45799P320593  fgenesh4_pg.C_scaffold_8431000001  18     



XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37452P262159  fgenesh4_pg.C_scaffold_846000001  119  AT1G44910   similar to FF domain‐containing protein / WW domain‐containing protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G19670.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61506.1); contains InterPro domain FF 
(InterPro:IPR002713); contains InterPro domain WW/Rsp5/WWP; (InterPro:IPR001202) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37453P262168  fgenesh4_pg.C_scaffold_846000004  93  AT1G58390   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37458P262200  fgenesh4_pg.C_scaffold_8535000001  1  AT3G59580   RWP‐RK domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37466P262257  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000038  68  AT4G24275   Identified as a screen for stress‐responsive genes. 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37480P262355  fgenesh4_pg.C_scaffold_86000113  89  AT4G36020   CSDP1 (COLD SHOCK DOMAIN PROTEIN 1); RNA binding / double‐stranded DNA binding / nucleic acid binding / single‐stranded DNA binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37491P262431  fgenesh4_pg.C_scaffold_8661000001  85  AT5G03540   ATEXO70A1 (EXOCYST SUBUNIT EXO70 FAMILY PROTEIN A1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37532P262724  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000102  2  AT4G20440   SMB 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37533P262729  fgenesh4_pg.C_scaffold_881000001  115  AT5G09840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G64710.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14463.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF537 (InterPro:IPR007491) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37536P262750  fgenesh4_pg.C_scaffold_8873000001  113  AT5G07570   glycine/proline‐rich protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37548P262830  fgenesh4_pg.C_scaffold_9076000001  6  AT5G16990   NADP‐dependent oxidoreductase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45845P320910  fgenesh4_pg.C_scaffold_9091000001  67  AT2G04420   nucleic acid binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37558P262906  fgenesh4_pg.C_scaffold_919000002  2  AT1G71910   unknown protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45856P320986  fgenesh4_pg.C_scaffold_9257000001  8     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37563P262940  fgenesh4_pg.C_scaffold_9263000001  10  AT2G04350   long‐chain‐fatty‐acid‐‐CoA ligase family protein / long‐chain acyl‐CoA synthetase family protein (LACS8) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37566P262960  fgenesh4_pg.C_scaffold_9274000001  142  AT5G03910   ATATH12 (Arabidopsis ABC transporter homolog 12); ATPase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45861P321024  fgenesh4_pg.C_scaffold_9358000001  101     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37584P263083  fgenesh4_pg.C_scaffold_9492000001  1  AT5G41100   DNA binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37588P263112  fgenesh4_pg.C_scaffold_9577000001  40  AT3G07330   ATCSLC6 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17066P119458  fgenesh4_pm.C_LG_I000553 37  AT3G16200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45864.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17174P120216  fgenesh4_pm.C_LG_II000355 1  AT1G21550   calcium‐binding protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17193P120347  fgenesh4_pm.C_LG_II000590 29  AT1G47490   ATRBP47C; RNA binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17235P120642  fgenesh4_pm.C_LG_II001048 23  AT3G02850   SKOR (stelar K+ outward rectifier); cyclic nucleotide binding / outward rectifier potassium channel 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17242P120693  fgenesh4_pm.C_LG_II001149 14  AT4G13140   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46123.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17262P120831  fgenesh4_pm.C_LG_III000190  178  AT5G47230   ATERF5 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17274P120913  fgenesh4_pm.C_LG_III000325  8  AT4G16510   YbaK/prolyl‐tRNA synthetase‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17284P120982  fgenesh4_pm.C_LG_III000402  144  AT4G00680   actin‐depolymerizing factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17369P121577  fgenesh4_pm.C_LG_IX000022  1  AT2G17220   protein kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS45940P321578  fgenesh4_pm.C_LG_V000320 13  AT4G08570   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein / copper chaperone (CCH)‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17491P122431  fgenesh4_pm.C_LG_V000671 2  AT1G20270   oxidoreductase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17497P122473  fgenesh4_pm.C_LG_V000721 1  AT1G20823   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17542P122790  fgenesh4_pm.C_LG_VI000547  2  AT5G57880   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66652.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17651P123555  fgenesh4_pm.C_LG_VIII000438  2  AT3G06620   protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17736P124148  fgenesh4_pm.C_LG_X000419 70  AT1G14900   HMGA (HIGH MOBILITY GROUP A); DNA binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17796P124566  fgenesh4_pm.C_LG_XI000259  52  AT1G78850   curculin‐like (mannose‐binding) lectin family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17862P125030  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000084  2  AT4G39350   CESA2 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17864P125046  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000091  122  AT3G47110   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS17940P125576  fgenesh4_pm.C_LG_XIX000179  6  AT2G40730   HEAT repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37714P263994  fgenesh4_pm.C_scaffold_187000008  15  AT5G54010   glycosyltransferase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37759P264308  fgenesh4_pm.C_scaffold_41000063  11  AT1G76690   OPR2 (12‐oxophytodienoate reductase 2); 12‐oxophytodienoate reductase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37769P264379  fgenesh4_pm.C_scaffold_57000013  1  AT4G35870   similar to early‐responsive to dehydration protein‐related / ERD protein‐related [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G21620.1); similar to hypothetical protein OsI_009692 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY88459.1); similar to 
unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23258.1); similar to unknown [Sorghum bicolor] (GB:ABE77195.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF221; (InterPro:IPR003864) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS18144P127005  grail3.0001059501  6  AT4G34050   caffeoyl‐CoA 3‐O‐methyltransferase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS18234P127637  grail3.0002004902  92  AT5G64080   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS18445P129113  grail3.0003090901  1  AT1G21580   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS18455P129179  grail3.0003098601  110  AT4G24480   serine/threonine protein kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS18470P129284  grail3.0004011601  1  AT3G12150   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81264.1); contains domain PTHR13617 (PTHR13617); contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820); contains domain PTHR13617:SF1 
(PTHR13617:SF1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS18530P129707  grail3.0005023201  8     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS18538P129763  grail3.0005027002  1  AT5G63460   SAP domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS18646P130521  grail3.0006058501  56  AT1G13690   ATE1 (ATPase E1); nucleic acid binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53960P377711  grail3.0008040201  68     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS18883P132176  grail3.0010036201  11  AT3G16990   TENA/THI‐4 family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS18950P132645  grail3.0011009601  108     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19115P133804  grail3.0015005501  129     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19157P134097  grail3.0015031701  4  AT3G48800   sterile alpha motif (SAM) domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19198P134385  grail3.0016042001  3  AT5G18410   KLK 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53457P374187  grail3.0018031501  1     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52983P370873  grail3.0019010601  65     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19417P135913  grail3.0021008901  45  AT3G03430   polcalcin 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19440P136074  grail3.0021030801  101  AT4G13230   late embryogenesis abundant domain‐containing protein / LEA domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46065P322455  grail3.0021038901  55     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19452P136163  grail3.0022003201  2  AT1G65580   FRA3 (FRAGILE FIBER3); inositol or phosphatidylinositol phosphatase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19512P136583  grail3.0022049001  3  AT3G10030   aspartate/glutamate/uridylate kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19517P136616  grail3.0023002901  141  AT2G26580   YAB5 (YABBY5); transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53286P372992  grail3.0026004301  21     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19637P137454  grail3.0026005101  175  AT2G25530   AFG1‐like ATPase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37843P264897  grail3.0029004201  14  AT1G62510   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51606P361231  grail3.0029016801  55     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37859P265010  grail3.0029017601  110     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53077P371528  grail3.0030025501  127     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19750P138249  grail3.0031024601  19     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19792P138540  grail3.0032016901  1  AT4G04955   ATALN (ARABIDOPSIS ALLANTOINASE); allantoinase/ hydrolase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19858P139002  grail3.0034009701  86  AT2G32980   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24056.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19882P139172  grail3.0035020501  17  AT5G41390   similar to proline‐rich family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63830.1); similar to proline‐rich family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G63830.2); similar to Os03g0123600 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001048806.1); 
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94210.1); similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96289.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461); contains InterPro domain XYPPX repeat (InterPro:IPR006031) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19887P139208  grail3.0035023901  25  AT5G24090   acidic endochitinase (CHIB1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19920P139434  grail3.0036019502  120  AT3G26360   ribosomal protein‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19967P139765  grail3.0038008401  14  AT3G03430   polcalcin 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19973P139807  grail3.0038011801  4  AT4G35540   transcription regulator/ zinc ion binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19989P139921  grail3.0039001801  7  AT1G34550   EMB2756 (EMBRYO DEFECTIVE 2756) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS19993P139950  grail3.0039003401  13  AT1G01780   LIM domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS37919P265429  grail3.0041013401  4  AT1G71692   AGL12 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20096P140666  grail3.0046014001  107  AT1G28530   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66376.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20120P140836  grail3.0047009702  24  AT1G12810   proline‐rich family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20140P140976  grail3.0048001701  190  AT1G33680   nucleic acid binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS51655P361572  grail3.0048012701  19     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS52943P370593  grail3.0049031001  10     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20208P141456  grail3.0050008401  1  AT4G30080   ARF16 (AUXIN RESPONSE FACTOR 16); miRNA binding / transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53764P376338  grail3.0051003301  107     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20261P141821  grail3.0053004202  2  AT5G13780   GCN5‐related N‐acetyltransferase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20266P141860  grail3.0053010201  123  AT1G12740   CYP87A2 (cytochrome P450 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20322P142249  grail3.0056004201  35  AT1G30280   heat shock protein binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20336P142346  grail3.0058008801  49  AT2G20560   DNAJ heat shock family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20380P142657  grail3.0061009201  56  AT1G09415   NIMIN‐3 (NIM1‐INTERACTING 3) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20410P142866  grail3.0062002901  10  AT5G55050   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20493P143451  grail3.0073001201  196  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20509P143562  grail3.0074003701  34  AT2G17480   MLO8 



XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS53218P372513  grail3.0083004201  107     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20790P145524  grail3.0106013801  29  AT3G10080   germin‐like protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20874P146116  grail3.0128002402  104  AT3G52580   40S ribosomal protein S14 (RPS14C) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38131P266914  grail3.0132003201  11  AT4G15770   60S ribosome subunit biogenesis protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38150P267047  grail3.0135003201  15  AT5G64330   RPT3 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20881P146161  grail3.0136003002  5  AT1G55350   ATDEK1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38232P267622  grail3.0155001701  91  AT3G02310   SEP2 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38256P267787  grail3.0170001301  80  AT2G44060   late embryogenesis abundant family protein / LEA family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46198P323386  grail3.0216000201  14     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38304P268125  grail3.0218000801  97  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46217P323519  grail3.0281000902  88     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38353P268467  grail3.0337000601  11  AT3G13760   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38369P268582  grail3.0438000501  104  AT5G58950   protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38452P269160  grail3.0948000101  74  AT1G02260   transmembrane protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38476P269328  grail3.1102000101  8  AT1G53990   GLIP3 (GDSL‐motif lipase 3); carboxylesterase/ lipase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS55316P387200  grail3.11394000201  119     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38482P269372  grail3.11511000101  45  AT5G47250   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38489P269423  grail3.11965000101  104  AT3G14930   HEME1; uroporphyrinogen decarboxylase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38494P269452  grail3.1223000102  28  AT3G60850   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24486.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38512P269579  grail3.13196000101  1  AT1G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67610.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67610.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18262.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38526P269680  grail3.1382000101  34     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38559P269907  grail3.15892000101  71  AT5G20060   phospholipase/carboxylesterase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38603P270220  grail3.18076000101  18  AT1G78230   protein binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38629P270403  grail3.20172000101  52  AT1G08840   EMB2411 (EMBRYO DEFECTIVE 2411); ATP‐dependent DNA helicase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38633P270425  grail3.20527000101  61  AT5G10910   mraW methylase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38658P270602  grail3.2283000101  22     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38694P270856  grail3.2793000201  65  AT3G59060   PIL6 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38726P271079  grail3.3183000201  11  AT1G32990   PRPL11 (PLASTID RIBOSOMAL PROTEIN L11); structural constituent of ribosome 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38747P271229  grail3.3328000201  41     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38754P271275  grail3.3416000201  39  AT4G16480   ATINT4 (INOSITOL TRANSPORTER 4); carbohydrate transmembrane transporter/ myo‐inositol:hydrogen symporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38794P271555  grail3.4587000101  7  AT3G22690   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38805P271631  grail3.5120000101  1  AT5G62860   F‐box family protein‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38840P271880  grail3.8087000101  21  AT4G18060   SH3 domain‐containing protein 3 (SH3P3) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38869P272081  gw1.10119.2.11  AT1G10960   ATFD1 (FERREDOXIN 1); 2 iron 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46325P324273  gw1.10696.1.11     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS38917P272418  gw1.10721.3.162  AT4G34660   SH3 domain‐containing protein 2 (SH3P2) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46419P324927  gw1.12044.10.1  82     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39047P273327  gw1.12085.1.13  AT2G38380   peroxidase 22 (PER22) (P22) (PRXEA) / basic peroxidase E 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39049P273342  gw1.12093.3.184  ATCG01000   hypothetical protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46425P324971  gw1.121.183.188     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39068P273476  gw1.122.101.14  AT4G27760   FEY 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39106P273739  gw1.123.13.1  90  AT5G15700   DNA‐directed RNA polymerase (RPOT2) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39111P273775  gw1.123.188.170  AT3G25780   AOC3 (ALLENE OXIDE CYCLASE 3) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39112P273779  gw1.123.192.12  AT5G38660   APE1 (ACCLIMATION OF PHOTOSYNTHESIS TO ENVIRONMENT) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39166P274159  gw1.125.218.146  AT3G08710   ATH9 (thioredoxin H‐type 9) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39181P274266  gw1.12675.1.140  AT1G16160   WAKL5 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 5); kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39238P274663  gw1.130.1.1  21  AT3G18950   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39249P274741  gw1.130.199.158  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39293P275045  gw1.131.91.1  33  AT1G64260   zinc finger protein‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46521P325643  gw1.13198.4.165     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39302P275111  gw1.132.12.1  2  AT5G18560   PUCHI; DNA binding / transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39315P275205  gw1.1325.6.1  42  AT5G07180   ERL2 (ERECTA‐LIKE 2); kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46538P325763  gw1.133.228.12  AT1G09820   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46541P325782  gw1.13320.1.14     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46570P325988  gw1.135.75.1  2     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46609P326260  gw1.1375.1.1  132     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39414P275895  gw1.13844.1.186     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39445P276110  gw1.1408.1.1  108  AT5G42700   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39465P276251  gw1.142.27.1  61  AT4G03540   integral membrane family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39473P276306  gw1.142.98.1  104  AT2G45180   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39573P277008  gw1.14805.1.188     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39580P277056  gw1.149.12.1  112  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46710P326969  gw1.152.44.1  11  AT2G42250   CYP712A1 (cytochrome P450 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39666P277659  gw1.15737.1.165  ATCG00350   Encodes psaA protein comprising the reaction center for photosystem I along with psaB protein; hydrophobic protein encoded by the chloroplast genome. 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39686P277797  gw1.158.75.1  6  AT3G42880   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46752P327262  gw1.158.94.1  151     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39728P278095  gw1.16330.1.131  AT1G80480   PTAC17 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE17) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39731P278111  gw1.164.112.116  AT1G79680   wall‐associated kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39761P278322  gw1.166.165.155  AT4G22300   SOBER1 (SUPPRESSOR OF AVRBST‐ELICITED RESISTANCE 1); carboxylesterase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39765P278351  gw1.166.31.1  14  AT4G22070   WRKY31 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39778P278444  gw1.16698.2.176  AT1G69740   HEMB1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39842P278889  gw1.171.89.1  56  AT3G10330   transcription initiation factor IIB‐2 / general transcription factor TFIIB‐2 (TFIIB2) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46876P328129  gw1.173.14.1  19     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39897P279276  gw1.18033.1.17  AT3G59470   far‐red impaired responsive family protein / FAR1 family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46918P328424  gw1.18071.1.1106     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39911P279376  gw1.18266.1.14  AT2G04540   3‐oxoacyl‐(acyl‐carrier‐protein) synthase II 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46942P328590  gw1.184.70.1  30     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39984P279888  gw1.193.100.111  AT2G21080   similar to extracellular ligand‐gated ion channel [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20300.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50630.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43972.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS39996P279969  gw1.19369.4.193  AT1G80190   PSF1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40001P280007  gw1.19427.3.140  AT3G19230   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS46996P328967  gw1.1968.1.1  72     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40027P280188  gw1.19871.3.116  AT5G28020   ATCYSD2 (Arabidopsis thaliana cysteine synthase D2) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47028P329193  gw1.20419.1.195     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40105P280729  gw1.2076.3.1  107  AT1G14040   ATP binding / ATPase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40138P280965  gw1.21104.1.113  AT5G13650   elongation factor family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40177P281235  gw1.217.28.1  8  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47088P329615  gw1.217.33.1  6     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47091P329637  gw1.217.7.1  43     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40186P281296  gw1.218.30.1  11  AT2G38130   ATMAK3 (Arabidopsis thaliana MAK3 homologue); N‐acetyltransferase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47122P329851  gw1.2281.1.1  84     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47123P329860  gw1.2281.2.1  43     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40225P281574  gw1.2282.4.1  27  AT5G12200   dihydropyrimidinase / DHPase / dihydropyrimidine amidohydrolase / hydantoinase (PYD2) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40256P281789  gw1.2411.1.1  34  AT5G64360   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47177P330234  gw1.246.23.1  138     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40345P282412  gw1.278.14.1  11  AT2G22425   signal peptidase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47239P330671  gw1.28.124.1  46     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40412P282883  gw1.28.642.1  13  AT2G28260   ATCNGC15 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40435P283041  gw1.28.867.1  38  AT2G36710   pectinesterase family protein 



XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47264P330846  gw1.282.5.1  116     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40453P283171  gw1.2858.2.1  16  AT5G35360   CAC2 (acetyl co‐enzyme A carboxylase biotin carboxylase subunit) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47300P331095  gw1.3031.2.1  3  AT1G11340   S‐locus lectin protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40554P283878  gw1.3093.3.1  154  AT5G50260   cysteine proteinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47329P331298  gw1.3272.9.1  34  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40600P284197  gw1.337.235.17  AT3G61300   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40601P284202  gw1.337.244.15  AT1G06420   unknown protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40602P284213  gw1.337.250.15  AT2G27920   SCPL51; serine carboxypeptidase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40605P284233  gw1.337.33.1  4  AT5G58080   ARR18 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 18); transcription factor/ two‐component response regulator 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40608P284256  gw1.337.78.1  3  AT3G27473   DC1 domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47374P331615  gw1.371.1.1  120     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40685P284790  gw1.390.22.1  98  AT1G45616   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40777P285433  gw1.40.747.1  84  AT4G25000   AMY1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40801P285604  gw1.40.94.1  153  AT5G43330   malate dehydrogenase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40841P285884  gw1.41.255.1  5  AT3G03910   glutamate dehydrogenase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40904P286324  gw1.418.16.1  18  AT2G22830   SQE2 (SQUALENE EPOXIDASE 2); oxidoreductase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40918P286423  gw1.431.16.1  58  ATCG00340   Encodes the D1 subunit of photosystem I  and II reaction centers. 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40919P286431  gw1.431.20.1  118  ATCG00350   Encodes psaA protein comprising the reaction center for photosystem I along with psaB protein; hydrophobic protein encoded by the chloroplast genome. 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47509P332559  gw1.44.268.1  12     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40967P286764  gw1.44.457.1  8  AT1G02260   transmembrane protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40974P286814  gw1.44.505.1  46  AT3G14470   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS40997P286978  gw1.442.256.110  AT2G32100   OFP16 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41001P287005  gw1.442.76.1  8  AT1G64450   proline‐rich family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47534P332735  gw1.447.1.1  128     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41037P287253  gw1.481.2.1  2  AT5G45540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45470.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45480.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] 
(GB:CAN75530.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41064P287443  gw1.5028.1.1  120  AT1G15100   RHA2A (RING‐H2 finger A2A); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47588P333115  gw1.5275.1.1  104     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41094P287657  gw1.548.12.1  63  AT5G11250   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41105P287729  gw1.5682.1.1  129  AT5G23940   EMB3009 (EMBRYO DEFECTIVE 3009); transferase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47615P333297  gw1.57.150.1  22     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41110P287766  gw1.57.158.1  12  AT4G35900   ATBZIP14 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41182P288270  gw1.635.6.1  84  ATMG00030   hypothetical protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41258P288801  gw1.659.157.110  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47711P333964  gw1.66.713.1  83  AT4G38150   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41355P289480  gw1.692.9.1  3  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41361P289526  gw1.70.150.1  5  AT3G04720   PR‐4 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47763P334331  gw1.7241.1.1  127     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41492P290441  gw1.7821.1.1  16  ATMG00730   Encodes cytochrome c oxidase subunit 3. 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41493P290447  gw1.7830.1.1  3  AT4G27585   band 7 family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41495P290464  gw1.785.4.1  1  AT5G18470   curculin‐like (mannose‐binding) lectin family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47832P334812  gw1.803.10.1  20  AT5G49760   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS41554P290876  gw1.854.19.1  8  AT4G08370   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS47871P335085  gw1.86.255.1  70     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS20989P146920  gw1.I.134.1  7  AT3G15890   protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS21038P147264  gw1.I.1816.1  1  AT3G08490   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G42860.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92537.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS21042P147294  gw1.I.1847.1  1  AT1G77090   thylakoid lumenal 29.8 kDa protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS21057P147395  gw1.I.203.1  1  AT2G25737   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G36630.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44067.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF81; (InterPro:IPR002781) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS21149P148039  gw1.I.3041.1  1  AT3G27120   ATPase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS21182P148268  gw1.I.3271.1  100  AT5G41120   esterase/lipase/thioesterase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48056P336381  gw1.I.3405.1  74     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS21221P148544  gw1.I.3581.1  6  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS21223P148560  gw1.I.3597.1  5  AT1G17840   ABCG11 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48084P336580  gw1.I.4252.1  8     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48091P336626  gw1.I.4513.1  25     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS21543P150801  gw1.I.6965.1  2  AT5G07020   proline‐rich family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48209P337456  gw1.I.7514.1  36     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS21722P152053  gw1.I.8641.1  39  AT1G64355   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65822.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS21740P152180  gw1.I.8852.1  84  AT4G25700   CHY1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS21804P152623  gw1.I.9408.1  2  AT1G52630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G35570.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62763.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF246 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS21833P152827  gw1.I.9685.1  131  AT3G60130   glycosyl hydrolase family 1 protein / beta‐glucosidase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS21937P153557  gw1.II.1539.1  35  AT1G78160   APUM7 (ARABIDOPSIS PUMILIO 7); RNA binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22080P154557  gw1.II.270.1  48  AT4G13090   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22201P155406  gw1.II.357.1  23  AT2G01210   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48323P338251  gw1.II.3920.1  72     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22260P155816  gw1.II.4133.1  16  AT4G07990   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48334P338330  gw1.II.603.1  34     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22334P156335  gw1.II.777.1  71  AT4G01460   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22350P156445  gw1.II.866.1  1  AT5G48830   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46087.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22468P157270  gw1.III.1593.1 47  AT1G52140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G16330.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN64915.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48353P338460  gw1.III.1705.1 20     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22488P157413  gw1.III.186.1  72  AT1G16260   protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22508P157553  gw1.III.1993.1 5  AT1G12920   ERF1‐2 (EUKARYOTIC RELEASE FACTOR 1‐2); translation release factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22530P157707  gw1.III.2132.1 12  AT1G32080   membrane protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48375P338618  gw1.III.2361.1 8     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48383P338673  gw1.III.2411.1 6     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22645P158514  gw1.III.462.1  2  AT2G43000   ANAC042 (Arabidopsis NAC domain containing protein 42); transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22656P158587  gw1.III.525.1  1  AT1G74320   choline kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48426P338974  gw1.IV.1075.1 11  AT1G22370   ATUGT85A5 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A5); glucuronosyltransferase/ transferase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22759P159309  gw1.IV.1395.1 34  AT1G47670   amino acid transporter family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48467P339259  gw1.IV.2378.1 68  AT1G74100   sulfotransferase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22935P160541  gw1.IV.3431.1 3  AT2G01300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G15010.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42242.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22964P160746  gw1.IV.374.1  5  AT2G15980   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS22968P160772  gw1.IV.381.1  5  AT2G16060   GLB1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48525P339667  gw1.IV.4353.1 51     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 75  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23038P161264  gw1.IV.4613.1 32  AT3G02110   SCPL25 (serine carboxypeptidase‐like 25); serine carboxypeptidase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23232P162621  gw1.IX.2548.1 45  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23296P163067  gw1.IX.3282.1 1  AT4G26900   HISN4 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23312P163178  gw1.IX.3396.1 28  AT5G19440   cinnamyl‐alcohol dehydrogenase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48599P340183  gw1.IX.4443.1 2     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23414P163895  gw1.IX.4462.1 3  AT2G44440   emsy N terminus domain‐containing protein / ENT domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23444P164106  gw1.IX.480.1  104  AT4G14480   protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48615P340292  gw1.IX.4913.1 1     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23478P164344  gw1.IX.600.1  215  AT4G19170   NCED4 (NINE‐CIS‐EPOXYCAROTENOID DIOXYGENASE 4) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23485P164389  gw1.IX.675.1  76  AT1G27650   ATU2AF35A; RNA binding 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23496P164472  gw1.IX.783.1  4  AT5G03620   subtilase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23560P164916  gw1.V.1472.1  4  AT1G35180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G35170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61100.1); contains InterPro domain TRAM 



XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23615P165300  gw1.V.208.1  4  AT5G49720   KOR 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23664P165646  gw1.V.2503.1  116  AT5G09280   pectate lyase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48664P340638  gw1.V.3803.1  32     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48669P340675  gw1.V.3855.1  47     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23842P166893  gw1.V.417.1  81  AT5G50860   protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48703P340911  gw1.V.4261.1  29     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48711P340967  gw1.V.4325.1  2     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48769P341375  gw1.V.4869.1  71     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48783P341473  gw1.V.5036.1  60     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS23965P167749  gw1.V.724.1  49  AT4G39235   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93095.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48802P341601  gw1.VI.1162.1 26  AT1G22400   ATUGT85A1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS24049P168340  gw1.VI.1317.1 11  AT2G41810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G41800.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23583.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF642 (InterPro:IPR006946); contains InterPro domain Galactose‐
binding like (InterPro:IPR008979) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS24135P168940  gw1.VI.1927.1 177  AT3G02875   ILR1 (IAA‐LEUCINE RESISTANT 1); metallopeptidase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS24166P169158  gw1.VI.2127.1 3  AT1G68400   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48852P341951  gw1.VI.669.1  4     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS24323P170256  gw1.VI.751.1  139  AT4G28030   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS24343P170401  gw1.VI.841.1  22  AT1G79480   similar to glycosyl hydrolase family protein 17 [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67460.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78496.1); contains InterPro domain X8 (InterPro:IPR012946) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS24375P170622  gw1.VI.98.1  10  AT5G04940   SUVH1 (SU(VAR)3‐9 HOMOLOG 1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS24394P170755  gw1.VII.115.1  1  AT4G37670   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein / amino acid kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS24484P171385  gw1.VII.1957.1  131  AT4G39710   immunophilin 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48910P342358  gw1.VII.2711.1  157     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS24551P171855  gw1.VII.2748.1  1  AT5G65970   MLO10 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48918P342416  gw1.VII.2815.1  70     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48921P342435  gw1.VII.2969.1  2     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS24575P172022  gw1.VII.3000.1  10  AT5G64750   ABR1 (ABA REPRESSOR1); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48940P342570  gw1.VII.412.1  27     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS24698P172886  gw1.VII.674.1  10  AT1G06720   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G42440.1); similar to hypothetical protein OsJ_010296 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ26813.1); similar to hypothetical protein OsI_011117 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY89884.1); similar to hypothetical protein CHLREDRAFT_113591 [Chlamydomonas reinhardtii] (GB:XP_001698464.1); contains InterPro domain AARP2CN; (InterPro:IPR012948); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF663 (InterPro:IPR007034) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS24774P173413  gw1.VIII.1319.1  5  AT3G10390   FLD (FLOWERING LOCUS D); amine oxidase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS24896P174268  gw1.VIII.221.1 131  AT1G24090   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS48999P342980  gw1.VIII.280.1 67  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49001P342994  gw1.VIII.2806.1  29     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS25010P175068  gw1.VIII.371.1 9  AT1G24560   similar to protein binding [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G49055.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66327.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49017P343112  gw1.VIII.655.1 6     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS25107P175745  gw1.VIII.929.1 142  AT2G38310   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G05440.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48777.1); contains InterPro domain Bet v I allergen; (InterPro:IPR000916); contains InterPro domain Streptomyces cyclase/dehydrase 
(InterPro:IPR005031) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS25217P176515  gw1.X.202.1  72  ATCG00490   large subunit of RUBISCO. 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS25229P176597  gw1.X.2115.1  53  AT2G39710   aspartyl protease family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49053P343361  gw1.X.3780.1  11     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS25419P177930  gw1.X.4160.1  50  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS25438P178064  gw1.X.4358.1  9  AT3G61900   auxin‐responsive family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS25493P178447  gw1.X.4908.1  43  AT1G27880   ATP‐dependent DNA helicase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS25571P178993  gw1.X.5772.1  63  AT4G14740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22810.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71221.1); contains InterPro domain Pleckstrin‐like 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS25725P180074  gw1.XI.1274.1 22  AT1G20030   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49240P344671  gw1.XI.2454.1 3     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS25861P181027  gw1.XI.3096.1 93  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS25863P181037  gw1.XI.3125.1 75  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49290P345019  gw1.XI.3195.1 55     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS25952P181660  gw1.XI.509.1  1  AT4G27020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G70160.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G54870.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD53001.1); similar to unnamed protein product 
[Vitis vinifera] (GB:CAO38981.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAB89049.1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26046P182317  gw1.XII.1330.1  85  AT5G51110   similar to dehydratase family [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29810.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62291.1); contains InterPro domain Transcriptional coactivator/pterin dehydratase (InterPro:IPR001533) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26221P183543  gw1.XII.798.1  4  AT4G27585   band 7 family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26222P183551  gw1.XII.799.1  3  AT4G27585   band 7 family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26241P183681  gw1.XII.960.1  2  AT5G40420   OLEO2 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26242P183691  gw1.XII.962.1  1  AT2G18750   calmodulin‐binding protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26345P184412  gw1.XIII.1955.1  6  AT3G11940   ATRPS5A 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49404P345819  gw1.XIII.1972.1  1  AT3G13540   ATMYB5 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26373P184607  gw1.XIII.2236.1  38  AT4G26010   peroxidase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49415P345895  gw1.XIII.2332.1  22     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26411P184874  gw1.XIII.259.1 39  AT3G10910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26424P184962  gw1.XIII.2712.1  4  AT4G27250   dihydroflavonol 4‐reductase family / dihydrokaempferol 4‐reductase family 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26516P185610  gw1.XIII.464.1 14  AT5G61190   zinc finger protein‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26517P185617  gw1.XIII.467.1 66  AT3G62200   similar to EDA32 (embryo sac development arrest 32) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17351.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF537 (InterPro:IPR007491) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26685P186789  gw1.XIV.2158.1  46  AT5G33340   CDR1 (CONSTITUTIVE DISEASE RESISTANCE 1); aspartic‐type endopeptidase/ pepsin A 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26723P187055  gw1.XIV.2623.1  31  AT1G02900   RALFL1 (RALF‐LIKE 1) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49503P346511  gw1.XIV.304.1 127     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49516P346602  gw1.XIV.3511.1  6     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26942P188592  gw1.XIX.1375.1  5  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49616P347305  gw1.XIX.1483.1  3     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS26998P188983  gw1.XIX.1883.1  43  AT1G71692   AGL12 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS27038P189266  gw1.XIX.2213.1  67  AT1G34220   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G35730.1); similar to hypothetical protein [Carica papaya] (GB:ABS32229.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF292 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49643P347494  gw1.XIX.2256.1  3  AT5G45890   SAG12 (SENESCENCE‐ASSOCIATED GENE 12); cysteine‐type peptidase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS27087P189607  gw1.XIX.2771.1  70  AT4G36130   60S ribosomal protein L8 (RPL8C) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49689P347814  gw1.XIX.471.1 125     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS27125P189872  gw1.XIX.631.1 1  AT3G11480   BSMT1; S‐adenosylmethionine‐dependent methyltransferase 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS27177P190235  gw1.XV.1235.1  3  AT1G74780   nodulin family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49728P348089  gw1.XV.1302.1  109     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS27258P190803  gw1.XV.1956.1  3  AT5G63290   coproporphyrinogen oxidase‐related 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49824P348759  gw1.XVI.2114.1  46     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS27574P193017  gw1.XVI.2246.1  103  AT3G09180   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45433.1); contains domain Positive stranded ssRNA viruses (SSF88633) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS27627P193385  gw1.XVI.2695.1  1  AT1G26500   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49855P348974  gw1.XVI.2958.1  47     
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS49888P349209  gw1.XVI.3281.1  115  AT2G19130   S‐locus lectin protein kinase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS27706P193940  gw1.XVI.3905.1  30  AT2G38310   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G05440.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO48777.1); contains InterPro domain Bet v I allergen; (InterPro:IPR000916); contains InterPro domain Streptomyces 
cyclase/dehydrase (InterPro:IPR005031) 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS27753P194268  gw1.XVI.762.1 2  AT4G12610   ATRAP74 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS27780P194459  gw1.XVII.1076.1  123  AT2G42590   GRF9 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS27817P194716  gw1.XVII.200.1  6  AT5G64360   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS27843P194899  gw1.XVII.506.1  2  AT4G13620   AP2 domain‐containing transcription factor 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS27923P195456  gw1.XVIII.1253.1  53  AT4G32770   VTE1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS50004P350018  gw1.XVIII.1330.1  58  AT5G42905   nucleic acid binding / ribonuclease H 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS27944P195603  gw1.XVIII.1452.1  19  AT4G29250   transferase family protein 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28108P196750  gw1.XVIII.3185.1  12  AT4G30610   BRS1 
XY  XY1386  1386  14  1  26.3325  rS554 ‐ G1866 scaffold_180 ‐ scaffold_135 ‐ E_POPLARS28142P196994  gw1.XVIII.346.1  2  AT2G17220   protein kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28646P200516  estExt_fgenesh4_pg.C_101110001  109  AT3G30390   amino acid transporter family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28683P200775  estExt_fgenesh4_pg.C_1220019  100  AT5G23250   succinyl‐CoA ligase (GDP‐forming) alpha‐chain 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28721P201045  estExt_fgenesh4_pg.C_132170001  181  AT2G05380   GRP3S (GLYCINE‐RICH PROTEIN 3 SHORT ISOFORM) 



XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28768P201376  estExt_fgenesh4_pg.C_1480006  31  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28826P201778  estExt_fgenesh4_pg.C_1930010  5  AT4G31360   selenium binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28842P201894  estExt_fgenesh4_pg.C_2080005  105  AT5G06630   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28967P202765  estExt_fgenesh4_pg.C_410108  136  AT5G56760   SAT‐52 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29025P203169  estExt_fgenesh4_pg.C_65530001  56  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29071P203491  estExt_fgenesh4_pg.C_860034  27  AT1G09812   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G58007.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G58007.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93376.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29097P203679  estExt_fgenesh4_pg.C_8720001  84  AT1G29670   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41855P292981  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV1532  21  AT3G12500   PR‐3 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29238P204662  estExt_fgenesh4_pm.C_400146  3  AT5G65860   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41926P293482  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0089  77  AT5G15180   peroxidase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28218P197524  estExt_Genewise1_v1.C_1070026  27  AT5G53900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15240.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39314.1); contains domain PTHR13902:SF3 (PTHR13902:SF3); contains domain PTHR13902 (PTHR13902) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28233P197625  estExt_Genewise1_v1.C_1210066  70  AT3G02920   replication protein‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28282P197970  estExt_Genewise1_v1.C_1300216  7  AT1G49740   phospholipase C 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28335P198339  estExt_Genewise1_v1.C_1460027  70  AT1G29140   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28354P198477  estExt_Genewise1_v1.C_1550123  35  AT3G62870   60S ribosomal protein L7A (RPL7aB) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28507P199546  estExt_Genewise1_v1.C_4230017  1  AT5G16250   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO50168.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28519P199629  estExt_Genewise1_v1.C_440659  1  AT5G62650   similar to hypothetical protein OsI_000940 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY73093.1); similar to hypothetical protein OsJ_000926 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11101.1); similar to Os01g0225300 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001042459.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28595P200162  estExt_Genewise1_v1.C_7780001  148  AT2G23620   esterase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53840P376871  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2503  85     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41742P292188  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3991  17  AT1G01490   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52231P365609  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV0843  3     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42090P294624  eugene3.00050621  240  AT3G09370   MYB3R‐3 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42120P294835  eugene3.00061366  128     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53034P371225  eugene3.00070586  5     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52965P370742  eugene3.00080039  14     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42214P295494  eugene3.00102261  5  AT5G46520   ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52653P368561  eugene3.00110041  164     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52569P367975  eugene3.00110763  117     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52472P367291  eugene3.00120613  178     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10033P070229  eugene3.00130199  26  AT4G14950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71145.1); contains domain PTHR10281:SF1 (PTHR10281:SF1); contains domain PTHR10281 (PTHR10281) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10110P070765  eugene3.00130435  7  AT5G28640   GIF1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10115P070804  eugene3.00130450  46  AT4G18570   proline‐rich family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10163P071137  eugene3.00130578  11  AT1G54390   PHD finger protein‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10190P071326  eugene3.00130651  20  AT2G44900   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / F‐box family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10195P071363  eugene3.00130676  140  AT3G28460   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74970.1); contains InterPro domain Protein of unknown function methylase putative (InterPro:IPR016065) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10271P071897  eugene3.00130895  72  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10327P072286  eugene3.00131095  10  AT3G47110   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42316P296212  eugene3.00131168  58     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52262P365825  eugene3.00131170  120     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10378P072642  eugene3.00131227  9  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10506P073537  eugene3.00140333  159  AT4G00310   EDA8 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10532P073719  eugene3.00140454  1  AT2G46540   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93335.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10544P073804  eugene3.00140494  124  AT4G00840   zinc ion binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10555P073884  eugene3.00140536  6  AT3G61980   serine protease inhibitor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10622P074354  eugene3.00140775  35  AT4G02560   LD (LUMINIDEPENDENS); transcription factor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10626P074380  eugene3.00140789  2  AT2G47890   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10658P074601  eugene3.00140883  81  AT1G06460   ACD32.1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10695P074859  eugene3.00141004  79  AT4G38390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76270.1); similar to axi 1 [Nicotiana tabacum] (GB:CAA56570.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47467.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF246 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10701P074904  eugene3.00141039  101  AT3G21630   CERK1 (CHITIN ELICITOR RECEPTOR KINASE 1); kinase/ receptor signaling protein/ transmembrane receptor protein kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10758P075300  eugene3.00141278  141     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10766P075361  eugene3.00141314  98  AT4G35180   LHT7 (LYS/HIS TRANSPORTER 7); amino acid transmembrane transporter 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10767P075366  eugene3.00141316  16  AT5G46070   GTP binding / GTPase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52172P365193  eugene3.00141343  5     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10812P075680  eugene3.00141552  36  AT4G03180   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22413.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10834P075837  eugene3.00150068  176  AT4G27670   HSP21 (HEAT SHOCK PROTEIN 21) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10859P076008  eugene3.00150154  219  AT3G24850   DNA binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10898P076280  eugene3.00150279  213  AT3G42660   nucleotide binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52075P364514  eugene3.00150484  30     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10966P076761  eugene3.00150616  241  AT3G49170   EMB2261 (EMBRYO DEFECTIVE 2261) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10984P076883  eugene3.00150676  4  AT5G35525   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G14870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42338.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11061P077421  eugene3.00150956  3  AT1G25275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43403.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52047P364319  eugene3.00151008  44     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11163P078136  eugene3.00160036  19  AT5G35740   glycosyl hydrolase family protein 17 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11252P078760  eugene3.00160347  13  AT5G04050   maturase‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11275P078919  eugene3.00160409  18  AT3G57950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42180.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN83225.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23380.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11322P079254  eugene3.00160580  60  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11353P079468  eugene3.00160663  37  AT3G15400   ATA20 (Arabidopsis thaliana anther 20) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11397P079776  eugene3.00160820  141  AT2G33730   DEAD box RNA helicase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11424P079968  eugene3.00160948  51  AT5G02180   amino acid transporter family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42396P296769  eugene3.00161023  13     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11494P080455  eugene3.00161215  15  AT4G38495   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN61977.1); contains InterPro domain YL1 nuclear 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51932P363512  eugene3.00161225  143     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11555P080882  eugene3.00170018  236  AT1G67000   kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11557P080893  eugene3.00170024  136  AT5G48380   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11606P081241  eugene3.00170230  27  AT5G40670   PQ‐loop repeat family protein / transmembrane family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11652P081560  eugene3.00170461  44  AT5G39350   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11670P081685  eugene3.00170500  27  AT3G29575   similar to TMAC2 (TWO OR MORE ABRES‐CONTAINING GENE 2) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02140.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49169.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1675 
(InterPro:IPR012463) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11707P081943  eugene3.00180198  51  AT5G15500   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11731P082114  eugene3.00180319  1  AT3G21360   oxidoreductase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11784P082486  eugene3.00180577  166  AT5G27100   ATGLR2.1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11952P083658  eugene3.00181212  250  AT5G36140   CYP716A2 (cytochrome P450 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11964P083744  eugene3.00181244  5  AT5G57140   PAP28 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11965P083749  eugene3.00181253  179  AT5G57170   macrophage migration inhibitory factor family protein / MIF family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12035P084243  eugene3.00190338  10  AT3G02990   ATHSFA1E 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51666P361653  eugene3.00190580  152     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12117P084819  eugene3.00190704  124  AT1G35340   ATP‐dependent protease La (LON) domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12136P084950  eugene3.00190787  5  AT1G71865   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64617.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12175P085224  eugene3.00190902  26  AT4G34620   SSR16 (ribosomal protein S16); structural constituent of ribosome 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51641P361479  eugene3.00190961  4     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12199P085391  eugene3.00190993  4  AT4G36430   peroxidase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42471P297297  eugene3.00191020  42     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12213P085488  eugene3.00191075  2  AT4G14390   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29321P205245  eugene3.00280069  4  AT3G26060   ATPRX Q; antioxidant/ peroxiredoxin 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29416P205907  eugene3.00290067  70  AT5G13620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G49290.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN72326.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29427P205985  eugene3.00290090  160  AT2G35660   CTF2A; monooxygenase 



XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29460P206214  eugene3.00290185  11  AT4G35300   TMT2 (TONOPLAST MONOSACCHARIDE TRANSPORTER2); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29515P206605  eugene3.00290366  8  AT3G47430   PEX11B 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29531P206716  eugene3.00400070  61  AT5G22550   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29546P206817  eugene3.00400126  11  AT2G44840   EREBP 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29577P207035  eugene3.00400242  13  AT5G66815   unknown protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29591P207133  eugene3.00400280  58  AT5G45470   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29724P208067  eugene3.00440143  13  AT2G30870   ATGSTF4 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42510P297568  eugene3.00640070  3  AT1G12210   RFL1 (RPS5‐LIKE 1); ATP binding / protein binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29862P209028  eugene3.00640203  39  AT1G73410   BW54 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29870P209087  eugene3.00640230  13  AT2G20585   NFD6 (NUCLEAR FUSION DEFECTIVE 6) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29881P209167  eugene3.00660004  68  AT5G03620   subtilase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29913P209386  eugene3.00660143  69  AT4G16295   SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29958P209705  eugene3.00700006  33  AT5G15710   F‐box family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30086P210602  eugene3.00860010  76  AT5G65330   AGL78; transcription factor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30118P210823  eugene3.00860141  174  AT2G35612   similar to copper amine oxidase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30204P211424  eugene3.01070004  80  AT5G52100   CRR1 (CHLORORESPIRATION REDUCTION 1); dihydrodipicolinate reductase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30396P212766  eugene3.01230106  24  AT5G16160   similar to hypothetical protein [Cleome spinosa] (GB:ABD96920.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30430P213005  eugene3.01250021  3  AT1G71350   eukaryotic translation initiation factor SUI1 family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30487P213403  eugene3.01290018  1  AT3G47730   ATATH1 (ABC2 homolog 1); ATPase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30511P213572  eugene3.01310004  63  AT5G26740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05940.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95399.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF300 (InterPro:IPR005178) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30580P214060  eugene3.01330081  155  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30590P214125  eugene3.01340021  35  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51220P358533  eugene3.01340065  80     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42591P298135  eugene3.01350006  1     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30722P215048  eugene3.01470031  2  AT1G50180   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42616P298310  eugene3.01500044  19  AT5G07010   sulfotransferase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30825P215772  eugene3.01560007  92  AT1G57600   membrane bound O‐acyl transferase (MBOAT) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30847P215926  eugene3.01580039  73  AT2G04865   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25010.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41085.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51076P357520  eugene3.01600022  16     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30920P216438  eugene3.01660019  46  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30928P216494  eugene3.01660045  27  AT3G54070   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30931P216516  eugene3.01660048  16  AT5G35810   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G54070.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68568.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41965.1); contains InterPro domain 
Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30998P216980  eugene3.01730018  100  AT4G17770   ATTPS5 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31036P217251  eugene3.01810007  28  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31040P217274  eugene3.01810015  27  AT5G55670   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50847P355918  eugene3.02150001  23     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31272P218901  eugene3.02230035  91  AT5G17200   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31338P219363  eugene3.02600006  118  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31350P219444  eugene3.02660001  61  AT3G11080   disease resistance family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31396P219771  eugene3.02880002  58  AT4G13440   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31473P220305  eugene3.03420002  1  AT3G59770   SAC9 (suppressor of actin 9) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31491P220437  eugene3.03640009  67  AT5G27100   ATGLR2.1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31549P220838  eugene3.04030001  184  AT4G00730   ANL2 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42809P299657  eugene3.04040003  56     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31593P221148  eugene3.04660001  2  AT5G21222   protein kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55075P385513  eugene3.05760002  296     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31656P221592  eugene3.05910002  10  AT4G35785   transformer serine/arginine‐rich ribonucleoprotein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42836P299846  eugene3.06770001  90     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31754P222272  eugene3.06950001  56  AT4G13420   HAK5 (High affinity K+ transporter 5); potassium ion transmembrane transporter 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31779P222447  eugene3.07260002  179  AT1G60600   ABC4 (ABERRANT CHLOROPLAST DEVELOPMENT 4) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54107P378737  eugene3.07780001  14     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31861P223023  eugene3.08260004  55  AT2G44900   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / F‐box family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31877P223133  eugene3.08480003  48     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42856P299989  eugene3.08950001  18     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31969P223783  eugene3.100480001  103  AT5G04230   PAL3 (PHENYL ALANINE AMMONIA‐LYASE 3); phenylalanine ammonia‐lyase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32078P224546  eugene3.108760001  141  AT3G16230   RNA binding / catalytic 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32100P224695  eugene3.110380002  46  AT2G26750   epoxide hydrolase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32152P225062  eugene3.114450001  19  AT1G76760   ATY1 (Arabidopsis thioredoxin y1); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32153P225065  eugene3.11460002  158  AT2G02240   MEE66 (maternal effect embryo arrest 66) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32174P225212  eugene3.11620001  29  AT5G02830   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54265P379842  eugene3.117920001  3     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32224P225564  eugene3.12040001  129  AT5G03610   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32267P225867  eugene3.123790001  185  AT2G30350   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32271P225891  eugene3.124180001  201  AT5G66816   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50610.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71825.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32325P226271  eugene3.128660001  100  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32327P226289  eugene3.128790001  20  AT5G67340   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32356P226490  eugene3.130860001  1  AT1G22550   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54308P380145  eugene3.131400001  28     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32452P227163  eugene3.137130001  9  AT1G03190   UVH6 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32458P227204  eugene3.13770004  6  AT1G10540   xanthine/uracil permease family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32528P227693  eugene3.14420002  39  AT1G64660   ATMGL; catalytic/ methionine gamma‐lyase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54348P380426  eugene3.148690001  90     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32649P228539  eugene3.15350001  25  AT5G23310   FSD3 (FE SUPEROXIDE DISMUTASE 3); iron superoxide dismutase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32682P228770  eugene3.155900001  121  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32722P229052  eugene3.158800001  13  AT5G52560   ATUSP (ARABIDOPSIS THALIANA UDP‐SUGAR PYROPHOSPHORYLASE); UTP‐monosaccharide‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:arabinose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:galactose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:glucose‐1‐phosphate 
uridylyltransferase/ UTP:xy 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32794P229555  eugene3.164790001  198     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32814P229697  eugene3.16720001  181  AT3G27310   PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32824P229766  eugene3.168150001  17  AT4G14930   acid phosphatase survival protein SurE 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32905P230330  eugene3.17550002  34  AT2G31340   EMB1381 (EMBRYO DEFECTIVE 1381) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32917P230418  eugene3.177110001  112  AT1G14440   ATHB31 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 31); transcription factor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32923P230455  eugene3.177770001  13  AT3G55160   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14954.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN72934.1); similar to unknown [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO72654.1); contains InterPro domain HEAT 
(InterPro:IPR000357) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32957P230696  eugene3.180960001  148  AT1G56660   unknown protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32980P230856  eugene3.18300001  145  AT2G01770   VIT1 (VACUOLAR IRON TRANSPORTER 1); iron ion transmembrane transporter 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33087P231605  eugene3.194540001  10  AT1G72520   lipoxygenase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33088P231610  eugene3.194580001  49  AT1G65040   similar to zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G16090.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62198.1); contains InterPro domain Zinc finger 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54487P381400  eugene3.194590001  25     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33148P232031  eugene3.20040001  1  AT4G14930   acid phosphatase survival protein SurE 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33242P232688  eugene3.210050001  31  AT2G12190   cytochrome P450 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33252P232763  eugene3.210900001  60  AT5G45920   carboxylesterase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33364P233546  eugene3.22790002  106  AT2G15370   FUT5 (Fucosyltransferase 5); fucosyltransferase/ transferase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33379P233647  eugene3.23360001  214  AT5G24590   TIP 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33394P233754  eugene3.23650002  94  AT4G00290   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33462P234234  eugene3.25390001  1  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33504P234523  eugene3.26780001  69  AT1G30240   binding 



XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33520P234639  eugene3.27060001  3  AT4G13580   disease resistance‐responsive family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33555P234885  eugene3.27690001  89  AT3G52430   PAD4 (PHYTOALEXIN DEFICIENT 4); triacylglycerol lipase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33621P235345  eugene3.28660002  28  AT5G45230   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33658P235606  eugene3.29330002  60  AT5G52860   ABC transporter family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33670P235687  eugene3.29480004  3  AT5G23270   STP11 (SUGAR TRANSPORTER 11); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33741P236187  eugene3.30510002  73  AT3G46570   glycosyl hydrolase family 17 protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33846P236921  eugene3.32270001  46  AT3G14890   phosphoesterase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33847P236929  eugene3.32270002  155  AT3G48110   EDD1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33928P237494  eugene3.33180001  16     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33967P237768  eugene3.33690002  40  AT1G61690   zinc ion binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33980P237855  eugene3.33900002  10  AT5G61780   tudor domain‐containing protein / nuclease family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34005P238035  eugene3.34390002  14  AT2G32830   PHT5 (phosphate transporter 5); inorganic phosphate transmembrane transporter/ phosphate transmembrane transporter 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42986P300900  eugene3.36810001  112     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34078P238540  eugene3.38930002  2  AT1G25275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43403.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54900P384287  eugene3.39510001  84     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34096P238666  eugene3.40520002  108  AT3G04400   EMB2171 (EMBRYO DEFECTIVE 2171); structural constituent of ribosome 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55005P385022  eugene3.47760002  57     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55020P385127  eugene3.49620001  5     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55039P385260  eugene3.51820001  1     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34233P239626  eugene3.53080002  24  AT3G59140   ATMRP14 (Arabidopsis thaliana multidrug resistance‐associated protein 14) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55052P385356  eugene3.53690001  67     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34285P239992  eugene3.57710001  104  AT5G55000   FIP2 (FH protein interacting protein 2); voltage‐gated potassium channel 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55080P385552  eugene3.58480001  23     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34310P240164  eugene3.60170001  1  AT3G04820   RNA binding / pseudouridylate synthase/ tRNA‐pseudouridine synthase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34311P240173  eugene3.60320001  58  AT5G39390   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34327P240287  eugene3.61860001  78  AT4G19170   NCED4 (NINE‐CIS‐EPOXYCAROTENOID DIOXYGENASE 4) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34376P240630  eugene3.66320001  8  AT5G66770   scarecrow transcription factor family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34405P240835  eugene3.69540001  48  AT5G45640   subtilase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34436P241051  eugene3.73570001  17  AT2G19620   Ndr family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34469P241281  eugene3.77170001  104  AT2G35658   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62316.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22322.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34520P241640  eugene3.84530001  82     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34528P241696  eugene3.85480001  66  AT2G14260   PIP (proline iminopeptidase); prolyl aminopeptidase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34572P242002  eugene3.90260001  47  AT2G17220   protein kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34604P242225  eugene3.93910001  122  AT5G66760   SDH1‐1 (Succinate dehydrogenase 1‐1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53848P376924  fgenesh1_pg.C_LG_I002070  14     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53795P376555  fgenesh1_pg.C_LG_I002920  85     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53791P376530  fgenesh1_pg.C_LG_I002956  121     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53734P376131  fgenesh1_pg.C_LG_II000169  66     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53684P375781  fgenesh1_pg.C_LG_II001374  54     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53660P375610  fgenesh1_pg.C_LG_II001697  16     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53646P375513  fgenesh1_pg.C_LG_II001831  39     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53546P374814  fgenesh1_pg.C_LG_III000080 197     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53496P374459  fgenesh1_pg.C_LG_III000443 30     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53474P374310  fgenesh1_pg.C_LG_III000674 177     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53380P373649  fgenesh1_pg.C_LG_IV000800 16     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53373P373603  fgenesh1_pg.C_LG_IV000881 99     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53314P373189  fgenesh1_pg.C_LG_IV001172 49     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52844P369896  fgenesh1_pg.C_LG_IX000625 183     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52814P369686  fgenesh1_pg.C_LG_IX001397 250     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53221P372534  fgenesh1_pg.C_LG_V000789 1     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53171P372186  fgenesh1_pg.C_LG_VI000002 140     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53170P372181  fgenesh1_pg.C_LG_VI000005 25     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53058P371396  fgenesh1_pg.C_LG_VI001769 6     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52989P370914  fgenesh1_pg.C_LG_VII000876  167     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52786P369490  fgenesh1_pg.C_LG_X000080  177     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50269P351872  fgenesh1_pg.C_LG_X000084  10     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52755P369278  fgenesh1_pg.C_LG_X000204  22     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52670P368680  fgenesh1_pg.C_LG_X001965  46     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52473P367303  fgenesh1_pg.C_LG_XII000664  19     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52448P367126  fgenesh1_pg.C_LG_XII001064  15     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52446P367115  fgenesh1_pg.C_LG_XII001131  27     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52394P366747  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000520  59     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51708P361949  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000275  37     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51690P361819  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000359  124     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52026P364175  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000301  167     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51966P363749  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000893  2     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51883P363174  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000234  132     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51764P362341  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000549  7     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54189P379314  fgenesh1_pg.C_scaffold_1024000001  2     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55480P388348  fgenesh1_pg.C_scaffold_1168000002  7     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51288P359007  fgenesh1_pg.C_scaffold_123000043  177     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51216P358503  fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010  38     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51188P358307  fgenesh1_pg.C_scaffold_137000095  86     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55751P390248  fgenesh1_pg.C_scaffold_15542000001  86     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51115P357797  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000019  218     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51071P357486  fgenesh1_pg.C_scaffold_163000041  40     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51045P357303  fgenesh1_pg.C_scaffold_167000005  1     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51010P357061  fgenesh1_pg.C_scaffold_171000030  36     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50998P356976  fgenesh1_pg.C_scaffold_173000013  29     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50938P356554  fgenesh1_pg.C_scaffold_184000018  107     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50857P355986  fgenesh1_pg.C_scaffold_210000032  148     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55787P390498  fgenesh1_pg.C_scaffold_21567000001  105     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54730P383097  fgenesh1_pg.C_scaffold_275000005  152     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55531P388708  fgenesh1_pg.C_scaffold_2885000001  48     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54751P383247  fgenesh1_pg.C_scaffold_291000002  2     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54768P383368  fgenesh1_pg.C_scaffold_304000002  1     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54784P383478  fgenesh1_pg.C_scaffold_314000005  59     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55538P388754  fgenesh1_pg.C_scaffold_3529000001  81     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55574P389005  fgenesh1_pg.C_scaffold_4215000001  52     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55579P389044  fgenesh1_pg.C_scaffold_4383000001  137     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51563P360928  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000074  49     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54978P384833  fgenesh1_pg.C_scaffold_4540000001  120     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55614P389288  fgenesh1_pg.C_scaffold_5439000001  41     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55128P385888  fgenesh1_pg.C_scaffold_667000001  109     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50154P351065  fgenesh1_pg.C_scaffold_70000261  84     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55661P389616  fgenesh1_pg.C_scaffold_7172000002  244     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51476P360321  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000054  86     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50652P354552  fgenesh1_pg.C_scaffold_843000001  75     



XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51413P359884  fgenesh1_pg.C_scaffold_87000074  146     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53093P371643  fgenesh1_pm.C_LG_VI000521  5     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34645P242512  fgenesh4_kg.C_scaffold_29000007  2  AT5G47080   CKB1 (casein kinase II beta chain 1); protein kinase CK2 regulator 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12296P086068  fgenesh4_pg.C_LG_I000334  94     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43087P301609  fgenesh4_pg.C_LG_I000381  17  AT5G60900   RLK1 (RECEPTOR‐LIKE PROTEIN KINASE 1); carbohydrate binding / kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12311P086173  fgenesh4_pg.C_LG_I000430  70  AT4G20840   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12314P086197  fgenesh4_pg.C_LG_I000464  9  AT3G24240   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12380P086655  fgenesh4_pg.C_LG_I000846  11  AT5G53340   galactosyltransferase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12434P087037  fgenesh4_pg.C_LG_I001200  105  AT3G59550   SYN3 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12460P087218  fgenesh4_pg.C_LG_I001363  3  AT1G79915   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45915.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12506P087538  fgenesh4_pg.C_LG_I001601  88  AT3G57240   BG3 (BETA‐1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12552P087862  fgenesh4_pg.C_LG_I001877  2     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12559P087909  fgenesh4_pg.C_LG_I001924  102  AT2G22440   similar to reverse transcriptase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12613P088288  fgenesh4_pg.C_LG_I002260  31  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12638P088462  fgenesh4_pg.C_LG_I002391  14  AT2G33500   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43163P302141  fgenesh4_pg.C_LG_I002419  38     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12649P088539  fgenesh4_pg.C_LG_I002450  5  AT4G13750   ATP binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12700P088900  fgenesh4_pg.C_LG_I002751  92  AT2G14210   ANR1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12706P088939  fgenesh4_pg.C_LG_I002763  199  AT3G43910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G26840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67267.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12724P089068  fgenesh4_pg.C_LG_I002835  24  AT5G05690   CYP90 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12731P089113  fgenesh4_pg.C_LG_I002865  12  AT1G65440   GTB1 (GLOBAL TRANSCRIPTION FACTOR GROUP B1); RNA binding / hydrolase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12751P089251  fgenesh4_pg.C_LG_I002998  43  AT3G07600   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12755P089281  fgenesh4_pg.C_LG_I003034  187  AT5G35810   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G54070.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68568.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41965.1); contains InterPro domain 
Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12886P090200  fgenesh4_pg.C_LG_II000416  49  AT1G06800   lipase class 3 family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12921P090443  fgenesh4_pg.C_LG_II000597  77  AT1G34060   alliinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43249P302741  fgenesh4_pg.C_LG_II000927  77  AT5G48560   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13006P091038  fgenesh4_pg.C_LG_II001066  114  AT4G13730   RabGAP/TBC domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13055P091380  fgenesh4_pg.C_LG_II001342  44  AT5G53480   importin beta‐2 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13058P091403  fgenesh4_pg.C_LG_II001348  32  AT5G62280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G45360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49726.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1442 (InterPro:IPR009902) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13122P091851  fgenesh4_pg.C_LG_II001774  88  AT3G19020   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13247P092724  fgenesh4_pg.C_LG_II002509  1  AT3G56860   UBA2A; AU‐rich element binding / RNA binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13292P093038  fgenesh4_pg.C_LG_III000105 8  AT4G22970   AESP (ARABIDOPSIS HOMOLOG OF SEPARASE); peptidase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13303P093115  fgenesh4_pg.C_LG_III000156 85  AT4G04670   Met‐10+ like family protein / kelch repeat‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13305P093133  fgenesh4_pg.C_LG_III000165 133  AT1G74190   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13318P093221  fgenesh4_pg.C_LG_III000241 83  AT4G14840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71183.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13340P093376  fgenesh4_pg.C_LG_III000351 285  AT3G13300   VCS (VARICOSE); nucleotide binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43337P303357  fgenesh4_pg.C_LG_III000406 73     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13525P094672  fgenesh4_pg.C_LG_III001312 12  AT4G20310   metalloendopeptidase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13576P095028  fgenesh4_pg.C_LG_III001593 17  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF862 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13600P095196  fgenesh4_pg.C_LG_III001734 21  AT5G07040   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13604P095223  fgenesh4_pg.C_LG_III001752 182  AT1G11290   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43378P303640  fgenesh4_pg.C_LG_IV000121 28     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43381P303666  fgenesh4_pg.C_LG_IV000128 154  AT4G23180   CRK10 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13675P095723  fgenesh4_pg.C_LG_IV000327 14  AT1G30040   ATGA2OX2; gibberellin 2‐beta‐dioxygenase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13683P095778  fgenesh4_pg.C_LG_IV000358 54  AT5G59390   XH/XS domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13698P095885  fgenesh4_pg.C_LG_IV000452 3  AT4G18470   SNI1 (SUPPRESSOR OF NPR1‐1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43444P304105  fgenesh4_pg.C_LG_IV001056 70     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13868P097073  fgenesh4_pg.C_LG_IV001495 140  AT5G51080   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13928P097493  fgenesh4_pg.C_LG_IX000299 89  AT5G22800   EMB1030 (EMBRYO DEFECTIVE 1030); ATP binding / alanine‐tRNA ligase/ ligase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13973P097807  fgenesh4_pg.C_LG_IX000582 95  AT3G19310   phospholipase C 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13984P097885  fgenesh4_pg.C_LG_IX000667 29  AT4G34215   Encodes a member of the SGNH‐hydrolase superfamily of enzymes. The enzymes of the SGNH‐hydrolase superfamily facilitate the hydrolysis of ester 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13996P097969  fgenesh4_pg.C_LG_IX000720 1  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 (InterPro:IPR015023) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14083P098575  fgenesh4_pg.C_LG_IX001316 94  AT4G33740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49845.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14086P098597  fgenesh4_pg.C_LG_IX001326 1  AT1G06170   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14089P098623  fgenesh4_pg.C_LG_IX001330 148  AT2G32990   ATGH9B8 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B8); hydrolase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43486P304401  fgenesh4_pg.C_LG_IX001557 129     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14148P099034  fgenesh4_pg.C_LG_V000145 135  AT1G15570   CYCA2;3 (CYCLIN A2;3); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14168P099170  fgenesh4_pg.C_LG_V000287 8  AT5G08350   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43496P304470  fgenesh4_pg.C_LG_V000419 170     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14261P099822  fgenesh4_pg.C_LG_V000771 15  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14280P099960  fgenesh4_pg.C_LG_V000922 1  AT1G02120   VAD1 (VASCULAR ASSOCIATED DEATH1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14289P100017  fgenesh4_pg.C_LG_V000999 27  AT1G80830   ATNRAMP1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14304P100123  fgenesh4_pg.C_LG_V001110 78  AT5G40451   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40450.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40450.1); similar to enolase‐phosphatase e‐1 [Aedes aegypti] (GB:XP_001657693.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14402P100812  fgenesh4_pg.C_LG_VI000128 115  AT1G53420   serine/threonine protein kinase‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14433P101028  fgenesh4_pg.C_LG_VI000290 26  AT5G05140   transcription elongation factor‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14446P101122  fgenesh4_pg.C_LG_VI000341 160  AT5G22540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22550.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14448P101136  fgenesh4_pg.C_LG_VI000343 7  AT3G46770   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14472P101302  fgenesh4_pg.C_LG_VI000460 30  AT4G09040   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14498P101483  fgenesh4_pg.C_LG_VI000588 125  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14567P101969  fgenesh4_pg.C_LG_VI000937 124  AT4G29790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14643P102499  fgenesh4_pg.C_LG_VI001345 55  AT5G65930   KCBP 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14650P102549  fgenesh4_pg.C_LG_VI001367 53  AT5G06200   integral membrane family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14765P103353  fgenesh4_pg.C_LG_VII000089  43  AT4G28410   aminotransferase‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14771P103395  fgenesh4_pg.C_LG_VII000136  109  AT5G22800   EMB1030 (EMBRYO DEFECTIVE 1030); ATP binding / alanine‐tRNA ligase/ ligase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14802P103608  fgenesh4_pg.C_LG_VII000301  8  AT3G19620   glycosyl hydrolase family 3 protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14832P103820  fgenesh4_pg.C_LG_VII000511  203  AT1G65280   heat shock protein binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43584P305082  fgenesh4_pg.C_LG_VII000595  3     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43585P305095  fgenesh4_pg.C_LG_VII000657  13     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14858P104004  fgenesh4_pg.C_LG_VII000697  239  AT3G05220   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14989P104921  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000142  183  AT5G04820   OFP13 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14992P104940  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000162  102  AT1G54740   similar to structural constituent of ribosome [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22110.1); similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96485.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15002P105011  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000226  70  AT3G50580   histamine receptor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43614P305295  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000316  82     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15051P105357  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000477  80  AT1G76750   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G39340.1); similar to ECA1 protein [Hordeum vulgare] (GB:AAF23356.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1278 (InterPro:IPR010701) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15095P105662  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000711  38  AT1G79440   SSADH 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15191P106332  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001223  83  AT2G01818   zinc ion binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15262P106831  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001607  118  AT1G24470   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15292P107043  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001790  120  AT5G18920   similar to Os05g0404300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055502.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71063.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15359P107510  fgenesh4_pg.C_LG_X000230  99  AT2G23820   metal‐dependent phosphohydrolase HD domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43683P305779  fgenesh4_pg.C_LG_X000543  50     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43692P305841  fgenesh4_pg.C_LG_X000733  68     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15506P108536  fgenesh4_pg.C_LG_X001201  19  AT3G25640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G23100.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42071.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15519P108631  fgenesh4_pg.C_LG_X001261  34  AT1G69050   unknown protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15577P109033  fgenesh4_pg.C_LG_X001582  68  AT1G58210   EMB1674 (EMBRYO DEFECTIVE 1674) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15659P109613  fgenesh4_pg.C_LG_X002225  108  AT1G32583   similar to TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24972.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47061.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15679P109747  fgenesh4_pg.C_LG_X002326  12  AT2G28080   glycosyltransferase family protein 



XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15720P110039  fgenesh4_pg.C_LG_XI000169 15  AT3G18670   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43770P306386  fgenesh4_pg.C_LG_XI000631 60     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15818P110725  fgenesh4_pg.C_LG_XI000943 123  AT5G53920   ribosomal protein L11 methyltransferase‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15872P111098  fgenesh4_pg.C_LG_XII000072  138  AT5G54300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G61260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39207.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF761 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15879P111153  fgenesh4_pg.C_LG_XII000144  99  AT5G62760   nuclear protein ZAP‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15943P111600  fgenesh4_pg.C_LG_XII000412  148  AT4G02750   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15977P111833  fgenesh4_pg.C_LG_XII000667  17  AT1G48720   similar to integrase [Cucumis melo] (GB:ABR67407.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15979P111848  fgenesh4_pg.C_LG_XII000681  59  AT1G75560   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43841P306882  fgenesh4_pg.C_LG_XII000811  25     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16007P112046  fgenesh4_pg.C_LG_XII000843  48  AT4G26830   hydrolase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16062P112428  fgenesh4_pg.C_LG_XII001190  114  AT5G60030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G75335.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66187.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16070P112485  fgenesh4_pg.C_LG_XII001227  67  AT3G54400   aspartyl protease family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16103P112718  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000195  101  AT3G22930   calmodulin 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16267P113865  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001048  40  AT3G07770   ATP binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43894P307255  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001264  6     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43909P307358  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001327  9     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16291P114033  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001344  20  AT4G21865   unknown protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43978P307843  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000364  27     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43994P307954  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000624  57     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16421P114943  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000970  14  AT1G06930   unknown protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16467P115265  fgenesh4_pg.C_LG_XV000178  67  AT5G45770   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16499P115487  fgenesh4_pg.C_LG_XV000505  44  AT1G48120   calcineurin‐like phosphoesterase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16521P115643  fgenesh4_pg.C_LG_XV000653  254  AT1G66350   RGL1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16537P115756  fgenesh4_pg.C_LG_XV000741  16  AT5G50720   ATHVA22E (Arabidopsis thaliana HVA22 homologue E) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16539P115768  fgenesh4_pg.C_LG_XV000751  45  AT3G48710   GTP binding / RNA binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44053P308367  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000405  9     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16664P116644  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000487  36  AT1G71390   disease resistance family protein / LRR family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44066P308456  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000846  26     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16709P116958  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000909  31  AT5G43290   WRKY49 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16724P117063  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001030  193  AT1G63540   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16737P117158  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001130  28  AT3G03450   RGL2 (RGA‐LIKE 2); transcription factor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16738P117160  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001131  24  AT3G61250   AtMYB17 (myb domain protein 17); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44084P308586  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001138  91     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16806P117641  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000366  3  AT4G04640   ATPC1 (ATP synthase gamma chain 1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16836P117850  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000032  89  AT3G17900   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70781.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41033.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16861P118026  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000231  85  AT4G25050   ACP4 (ACYL CARRIER PROTEIN 4) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44148P309035  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000652  141     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16918P118426  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000671  68  AT5G19650   OFP8 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16924P118467  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000704  74  AT1G62270   F‐box family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16952P118663  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000896  2  AT1G15290   binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16970P118786  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001010  1  AT2G12646   similar to zinc‐binding protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16981P118865  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001050  99  AT2G32240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.2); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63724.1); contains domain PD023692 (PD023692); contains domain PTHR23160 (PTHR23160) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34700P242897  fgenesh4_pg.C_scaffold_107000049  28     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34719P243030  fgenesh4_pg.C_scaffold_10873000001  3  AT1G29140   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44271P309891  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000051  96  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34832P243824  fgenesh4_pg.C_scaffold_11898000001  5  AT2G17290   CPK6 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34848P243935  fgenesh4_pg.C_scaffold_11988000001  9  AT1G74190   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34856P243989  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000021  1  AT4G10720   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34879P244153  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000089  161  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34886P244196  fgenesh4_pg.C_scaffold_1210000001  13  AT4G31710   ATGLR2.4 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34970P244789  fgenesh4_pg.C_scaffold_127000075  26  AT4G19980   unknown protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35017P245119  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000055  20  AT4G34420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G15730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47777.1); contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44411P310876  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000064  204     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35119P245833  fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  1  AT4G17565   F‐box family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35165P246153  fgenesh4_pg.C_scaffold_140000036  68  AT5G44030   IRX5 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44467P311267  fgenesh4_pg.C_scaffold_1402000001  108     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35176P246227  fgenesh4_pg.C_scaffold_14150000001  2  AT4G12560   F‐box family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35180P246256  fgenesh4_pg.C_scaffold_142000003  206  AT4G14480   protein kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44488P311410  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000012  5     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44507P311545  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000004  68     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35252P246764  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000049  9  AT5G49620   AtMYB78 (myb domain protein 78); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35343P247401  fgenesh4_pg.C_scaffold_15449000001  55     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35351P247457  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000014  119  AT3G29970   germination protein‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44573P312009  fgenesh4_pg.C_scaffold_1554000001  6     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35403P247816  fgenesh4_pg.C_scaffold_158000027  90  AT4G02640   BZO2H1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35435P248042  fgenesh4_pg.C_scaffold_16014000001  196     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44627P312389  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000020  161     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35478P248344  fgenesh4_pg.C_scaffold_16349000001  20  ATCG00500   Encodes the carboxytransferase beta subunit of the Acetyl‐CoA carboxylase (ACCase) complex in plastids. This complex catalyzes the carboxylation of acetyl‐CoA to produce malonyl‐CoA 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35497P248473  fgenesh4_pg.C_scaffold_164000068  16  AT3G43920   DCL3 (DICER‐LIKE 3); RNA binding / ribonuclease III 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35572P249000  fgenesh4_pg.C_scaffold_169000027  3  AT4G02940   oxidoreductase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35587P249104  fgenesh4_pg.C_scaffold_170000029  10  AT5G48380   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35630P249409  fgenesh4_pg.C_scaffold_1736000001  144  AT1G63360   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35815P250705  fgenesh4_pg.C_scaffold_19052000001  25  AT5G57655   xylose isomerase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44835P313842  fgenesh4_pg.C_scaffold_193000016  46  AT5G65940   CHY1 (BETA‐HYDROXYISOBUTYRYL‐COA HYDROLASE 1); 3‐hydroxyisobutyryl‐CoA hydrolase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44856P313990  fgenesh4_pg.C_scaffold_196000032  33     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44866P314056  fgenesh4_pg.C_scaffold_19830000001  64     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44880P314160  fgenesh4_pg.C_scaffold_200000001  15  AT5G45160   root hair defective 3 GTP‐binding (RHD3) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35951P251656  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000037  99  AT4G08250   scarecrow transcription factor family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35978P251846  fgenesh4_pg.C_scaffold_203000001  21  AT5G08110   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36058P252405  fgenesh4_pg.C_scaffold_21130000001  1  AT1G21280   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81001.1); contains InterPro domain Retrotransposon gag protein (InterPro:IPR005162) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44965P314752  fgenesh4_pg.C_scaffold_214000014  41     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36122P252852  fgenesh4_pg.C_scaffold_21694000001  35  AT1G22770   GI 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36155P253080  fgenesh4_pg.C_scaffold_219000009  241  AT5G41790   CIP1 (COP1‐INTERACTIVE PROTEIN 1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45045P315310  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000012  105     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36220P253539  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000008  78  AT1G40390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G43760.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45062P315432  fgenesh4_pg.C_scaffold_231000004  2     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36229P253601  fgenesh4_pg.C_scaffold_234000017  24  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36245P253713  fgenesh4_pg.C_scaffold_2423000001  5  AT4G11280   ACS6 (1‐AMINOCYCLOPROPANE‐1‐CARBOXYLIC ACID (ACC) SYNTHASE 6) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36285P253991  fgenesh4_pg.C_scaffold_256000006  52  AT3G60980   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36306P254137  fgenesh4_pg.C_scaffold_262000003  16  AT1G16790   ribosomal protein‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36308P254154  fgenesh4_pg.C_scaffold_263000013  4  AT1G13220   LINC2 (LITTLE NUCLEI2); protein binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36320P254234  fgenesh4_pg.C_scaffold_2667000001  220  AT1G13190   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36334P254334  fgenesh4_pg.C_scaffold_2712000001  262  AT5G24590   TIP 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45169P316179  fgenesh4_pg.C_scaffold_277000007  98     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36367P254568  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000098  10  AT1G07910   RNL 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36390P254726  fgenesh4_pg.C_scaffold_281000008  29  AT2G34400   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 



XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36397P254778  fgenesh4_pg.C_scaffold_2828000001  60  AT3G47090   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36525P255670  fgenesh4_pg.C_scaffold_3102000002  23     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36606P256242  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000003  76  AT5G22760   PHD finger family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45266P316858  fgenesh4_pg.C_scaffold_3605000001  3     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45302P317108  fgenesh4_pg.C_scaffold_3773000001  27  AT5G45470   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36691P256833  fgenesh4_pg.C_scaffold_390000004  54  AT1G28350   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36718P257026  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021  30  AT5G37570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36722P257051  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047  18  AT2G44980   transcription regulatory protein SNF2 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36793P257551  fgenesh4_pg.C_scaffold_41000021  234  AT1G48090   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36807P257645  fgenesh4_pg.C_scaffold_41000116  191  AT2G16920   PFU2 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45373P317608  fgenesh4_pg.C_scaffold_4131000001  7     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45414P317892  fgenesh4_pg.C_scaffold_44000215  14  AT3G47570   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36903P258316  fgenesh4_pg.C_scaffold_4470000001  125  AT5G48930   transferase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36926P258482  fgenesh4_pg.C_scaffold_481000007  23  AT1G22540   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36972P258799  fgenesh4_pg.C_scaffold_522000002  46  AT5G52430   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45506P318541  fgenesh4_pg.C_scaffold_5388000001  135  AT1G55210   disease resistance response 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45538P318765  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000179  90     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37098P259682  fgenesh4_pg.C_scaffold_6248000001  102  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45588P319110  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000105  115  AT3G26040   transferase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37153P260069  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000205  27  AT4G00350   MATE efflux family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37154P260077  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000210  69  AT2G20562   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G31090.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39329.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37192P260342  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000025  130  AT2G27770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G36470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16683.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF868 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45626P319378  fgenesh4_pg.C_scaffold_6601000001  212     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45629P319398  fgenesh4_pg.C_scaffold_6644000001  146     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37255P260779  fgenesh4_pg.C_scaffold_6972000001  113  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37321P261245  fgenesh4_pg.C_scaffold_709000001  298  AT1G78780   pathogenesis‐related family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45686P319798  fgenesh4_pg.C_scaffold_731000001  59     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37366P261561  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000022  89  AT4G29090   reverse transcriptase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45739P320170  fgenesh4_pg.C_scaffold_7703000001  45     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37408P261854  fgenesh4_pg.C_scaffold_8048000001  129     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37426P261982  fgenesh4_pg.C_scaffold_8201000001  212  AT4G03460   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45787P320508  fgenesh4_pg.C_scaffold_821000003  221     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37491P262431  fgenesh4_pg.C_scaffold_8661000001  109  AT5G03540   ATEXO70A1 (EXOCYST SUBUNIT EXO70 FAMILY PROTEIN A1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45856P320986  fgenesh4_pg.C_scaffold_9257000001  9     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37575P263023  fgenesh4_pg.C_scaffold_9351000001  13  AT1G67520   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45872P321101  fgenesh4_pg.C_scaffold_9679000001  23  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17066P119458  fgenesh4_pm.C_LG_I000553 16  AT3G16200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45864.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17188P120312  fgenesh4_pm.C_LG_II000539 34  AT1G10130   ECA3 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17235P120642  fgenesh4_pm.C_LG_II001048 27  AT3G02850   SKOR (stelar K+ outward rectifier); cyclic nucleotide binding / outward rectifier potassium channel 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17242P120693  fgenesh4_pm.C_LG_II001149 16  AT4G13140   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46123.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17284P120982  fgenesh4_pm.C_LG_III000402  206  AT4G00680   actin‐depolymerizing factor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17303P121121  fgenesh4_pm.C_LG_III000652  94  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45935P321544  fgenesh4_pm.C_LG_IX000318  31  AT5G67360   ARA12; subtilase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17411P121873  fgenesh4_pm.C_LG_IX000463  1  AT2G26760   CYCB1;4; cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45940P321578  fgenesh4_pm.C_LG_V000320 17  AT4G08570   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein / copper chaperone (CCH)‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17511P122577  fgenesh4_pm.C_LG_VI000232  2  AT3G28345   ABC transporter family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17736P124148  fgenesh4_pm.C_LG_X000419 40  AT1G14900   HMGA (HIGH MOBILITY GROUP A); DNA binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17752P124264  fgenesh4_pm.C_LG_X000603 112  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17796P124566  fgenesh4_pm.C_LG_XI000259  59  AT1G78850   curculin‐like (mannose‐binding) lectin family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17800P124597  fgenesh4_pm.C_LG_XI000331  1  AT4G21440   ATM4 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17864P125046  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000091  88  AT3G47110   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17940P125576  fgenesh4_pm.C_LG_XIX000179  9  AT2G40730   HEAT repeat‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18032P126222  fgenesh4_pm.C_LG_XVII000148  2  AT3G47890   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45994P321954  fgenesh4_pm.C_scaffold_147000025  9  AT1G29150   ATS9 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37695P263859  fgenesh4_pm.C_scaffold_164000015  146  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18234P127637  grail3.0002004902  119  AT5G64080   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18455P129179  grail3.0003098601  119  AT4G24480   serine/threonine protein kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18470P129284  grail3.0004011601  2  AT3G12150   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81264.1); contains domain PTHR13617 (PTHR13617); contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820); contains domain PTHR13617:SF1 
(PTHR13617:SF1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18473P129309  grail3.0004018901  2  AT3G58040   seven in absentia (SINA) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18553P129865  grail3.0005042001  5  AT1G25275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43403.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18620P130334  grail3.0006040101  24  AT3G25600   calmodulin 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18632P130424  grail3.0006047601  3  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18646P130521  grail3.0006058501  79  AT1G13690   ATE1 (ATPase E1); nucleic acid binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53960P377711  grail3.0008040201  86     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18816P131708  grail3.0009039502  32  AT1G10430   PP2A‐2 (protein phosphatase 2a‐2); protein serine/threonine phosphatase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52941P370579  grail3.0010004401  88     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18883P132176  grail3.0010036201  13  AT3G16990   TENA/THI‐4 family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18934P132537  grail3.0010069901  137  AT2G40290   eukaryotic translation initiation factor 2 subunit 1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18964P132742  grail3.0011030101  35  AT5G23280   TCP family transcription factor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19032P133220  grail3.0013022001  43  AT5G11760   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAX95651.1); similar to hypothetical protein OsI_012773 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY91540.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF1764 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19037P133259  grail3.0013029702  1  AT5G11500   similar to unknown [Brassica juncea] (GB:ABX10747.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF814 (InterPro:IPR008532) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19115P133804  grail3.0015005501  118     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19198P134385  grail3.0016042001  5  AT5G18410   KLK 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19224P134566  grail3.0017020301  220  AT4G24290   similar to NSL1 (NECROTIC SPOTTED LESIONS 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G28380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46862.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71620.1); similar to 
Membrane attack complex component/perforin/complement C9 [Medicago truncatula] (GB:ABE79564.1); contains InterPro domain Membrane attack complex component/perforin/complement C9 (InterPro:IPR001862) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53809P376655  grail3.0017036601  62     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19299P135090  grail3.0018039901  7  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19417P135913  grail3.0021008901  51  AT3G03430   polcalcin 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19440P136074  grail3.0021030801  90  AT4G13230   late embryogenesis abundant domain‐containing protein / LEA domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19517P136616  grail3.0023002901  220  AT2G26580   YAB5 (YABBY5); transcription factor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19580P137057  grail3.0024017901  164  AT3G26380   glycosyl hydrolase family protein 27 / alpha‐galactosidase family protein / melibiase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19637P137454  grail3.0026005101  149  AT2G25530   AFG1‐like ATPase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37834P264835  grail3.0028030701  1     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51606P361231  grail3.0029016801  41     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37859P265010  grail3.0029017601  160     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53077P371528  grail3.0030025501  182     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19738P138160  grail3.0031017601  130  AT4G22000   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76661.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19750P138249  grail3.0031024601  32     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19832P138821  grail3.0033029301  217  AT1G02000   GAE2 (UDP‐D‐GLUCURONATE 4‐EPIMERASE 2); catalytic 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19852P138959  grail3.0034007101  42     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19858P139002  grail3.0034009701  90  AT2G32980   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24056.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19899P139291  grail3.0035030001  10  AT1G01320   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53389P373712  grail3.0038004201  3     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19989P139921  grail3.0039001801  10  AT1G34550   EMB2756 (EMBRYO DEFECTIVE 2756) 



XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20096P140666  grail3.0046014001  168  AT1G28530   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66376.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20140P140976  grail3.0048001701  149  AT1G33680   nucleic acid binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51655P361572  grail3.0048012701  20     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52950P370638  grail3.0049012801  66     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53645P375505  grail3.0050011301  1     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53764P376338  grail3.0051003301  161     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20228P141593  grail3.0051006801  185  AT3G51510   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14460.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20322P142249  grail3.0056004201  43  AT1G30280   heat shock protein binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37939P265569  grail3.0057004603  89  AT2G26000   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20336P142346  grail3.0058008801  66  AT2G20560   DNAJ heat shock family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20439P143070  grail3.0067002801  35  AT4G14805   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP)‐related 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20456P143186  grail3.0068005901  146  AT3G47070   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95428.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20493P143451  grail3.0073001201  171  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20519P143630  grail3.0074011801  139  AT3G15140   exonuclease family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20570P143986  grail3.0079016701  1  AT2G35110   NAP1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53218P372513  grail3.0083004201  150     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20750P145246  grail3.0100011301  59  AT4G30880   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20752P145259  grail3.0101000301  111  AT1G56140   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20790P145524  grail3.0106013801  36  AT3G10080   germin‐like protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20857P145998  grail3.0116008601  26  AT2G20480   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93010.1); similar to hypothetical protein OsI_030526 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ09294.1); similar to Os09g0446000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001063306.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38131P266914  grail3.0132003201  11  AT4G15770   60S ribosome subunit biogenesis protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20922P146449  grail3.0161002401  94  AT5G12930   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21945.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80883.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38331P268314  grail3.0263001201  161  AT1G49430   LACS2 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 2) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46217P323519  grail3.0281000902  120     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38366P268562  grail3.0418000101  9     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38403P268819  grail3.0639000203  2  AT1G22800   methyltransferase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38457P269195  grail3.1010000101  68  AT3G26380   glycosyl hydrolase family protein 27 / alpha‐galactosidase family protein / melibiase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38472P269304  grail3.10933000101  73  AT3G19760   eukaryotic translation initiation factor 4A 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55338P387359  grail3.14654000101  27     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38559P269907  grail3.15892000101  85  AT5G20060   phospholipase/carboxylesterase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38593P270145  grail3.17523000101  1  AT4G27980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.3); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO71037.1); contains InterPro domain Molecular chaperone 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38693P270849  grail3.2787000101  2  AT3G17810   dihydroorotate dehydrogenase family protein / dihydroorotate oxidase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38694P270856  grail3.2793000201  99  AT3G59060   PIL6 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38747P271229  grail3.3328000201  37     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38788P271511  grail3.4361000201  2  AT4G09649   unknown protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50732P355115  grail3.4387000101  1     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38801P271604  grail3.4763000101  194  AT3G08900   RGP3 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55447P388122  grail3.8015000101  16     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38912P272378  gw1.107.39.1  86  AT1G53160   SPL4 (SQUAMOSA PROMOTER BINDING PROTEIN‐LIKE 4); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39106P273739  gw1.123.13.1  117  AT5G15700   DNA‐directed RNA polymerase (RPOT2) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39160P274115  gw1.125.171.1121  AT4G10260   pfkB‐type carbohydrate kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39166P274159  gw1.125.218.172  AT3G08710   ATH9 (thioredoxin H‐type 9) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39181P274266  gw1.12675.1.142  AT1G16160   WAKL5 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 5); kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39238P274663  gw1.130.1.1  31  AT3G18950   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39249P274741  gw1.130.199.165  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39331P275311  gw1.133.216.118  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46570P325988  gw1.135.75.1  2     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39445P276110  gw1.1408.1.1  160  AT5G42700   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46710P326969  gw1.152.44.1  20  AT2G42250   CYP712A1 (cytochrome P450 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46752P327262  gw1.158.94.1  90     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39731P278111  gw1.164.112.121  AT1G79680   wall‐associated kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39761P278322  gw1.166.165.135  AT4G22300   SOBER1 (SUPPRESSOR OF AVRBST‐ELICITED RESISTANCE 1); carboxylesterase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39765P278351  gw1.166.31.1  19  AT4G22070   WRKY31 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39842P278889  gw1.171.89.1  81  AT3G10330   transcription initiation factor IIB‐2 / general transcription factor TFIIB‐2 (TFIIB2) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39897P279276  gw1.18033.1.18  AT3G59470   far‐red impaired responsive family protein / FAR1 family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39984P279888  gw1.193.100.112  AT2G21080   similar to extracellular ligand‐gated ion channel [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20300.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50630.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43972.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46996P328967  gw1.1968.1.1  113     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40062P280431  gw1.20270.11.1  53     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40079P280548  gw1.20422.12.1  237  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40080P280554  gw1.20422.20.1  13  AT1G30750   similar to Hypothetical protein CBG24759 [Caenorhabditis briggsae] (GB:CAE56916.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1720 (InterPro:IPR013182) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40163P281137  gw1.215.37.1  15  AT2G26710   CYP734A1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47122P329851  gw1.2281.1.1  131     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47123P329860  gw1.2281.2.1  65     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40254P281773  gw1.2402.5.1  59  AT5G51545   LPA2 (LOW PSII ACCUMULATION2) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40269P281880  gw1.2479.3.1  4     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40345P282412  gw1.278.14.1  11  AT2G22425   signal peptidase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40355P282483  gw1.28.1028.118  AT3G10010   DML2 (DEMETER‐LIKE 2); 4 iron 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47239P330671  gw1.28.124.1  56     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47240P330678  gw1.28.16.1  73     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40387P282708  gw1.28.283.1  12  AT3G43240   ARID/BRIGHT DNA‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40412P282883  gw1.28.642.1  15  AT2G28260   ATCNGC15 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40449P283137  gw1.2809.2.1  40  AT5G22540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22550.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40554P283878  gw1.3093.3.1  207  AT5G50260   cysteine proteinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47329P331298  gw1.3272.9.1  52  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40594P284155  gw1.337.112.18  AT2G03220   ATFUT1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40595P284161  gw1.337.118.115  AT5G67470   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40596P284171  gw1.337.131.122  AT1G11000   MLO4 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40599P284191  gw1.337.169.116  AT4G33410   signal peptide peptidase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40603P284217  gw1.337.256.175  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40604P284226  gw1.337.258.136  AT3G17550   NLI interacting factor (NIF) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47382P331672  gw1.3776.5.1  173     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40777P285433  gw1.40.747.1  141  AT4G25000   AMY1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40801P285604  gw1.40.94.1  121  AT5G43330   malate dehydrogenase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40804P285624  gw1.40.97.1  9  AT3G60510   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40841P285884  gw1.41.255.1  9  AT3G03910   glutamate dehydrogenase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40843P285896  gw1.41.261.1  35  AT3G03910   glutamate dehydrogenase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47473P332309  gw1.4152.1.1  22     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40904P286324  gw1.418.16.1  21  AT2G22830   SQE2 (SQUALENE EPOXIDASE 2); oxidoreductase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40997P286978  gw1.442.256.111  AT2G32100   OFP16 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41001P287005  gw1.442.76.1  8  AT1G64450   proline‐rich family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41027P287186  gw1.468.11.1  21  AT5G38940   manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41030P287208  gw1.4726.3.1  219  AT4G23340   oxidoreductase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41064P287443  gw1.5028.1.1  164  AT1G15100   RHA2A (RING‐H2 finger A2A); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41104P287728  gw1.568.5.1  9  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41105P287729  gw1.5682.1.1  193  AT5G23940   EMB3009 (EMBRYO DEFECTIVE 3009); transferase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41145P288012  gw1.6002.2.1  107  AT1G18880   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41254P288778  gw1.659.118.12  AT3G23380   RIC5 (ROP‐INTERACTIVE CRIB MOTIF‐CONTAINING PROTEIN 5) 



XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41255P288785  gw1.659.125.120  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41257P288799  gw1.659.139.122  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41258P288801  gw1.659.157.114  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41355P289480  gw1.692.9.1  4  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41361P289526  gw1.70.150.1  7  AT3G04720   PR‐4 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47853P334963  gw1.825.6.1  4  AT1G69730   protein kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41554P290876  gw1.854.19.1  9  AT4G08370   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41559P290907  gw1.859.1.1  25  AT1G10460   GLP7 (GERMIN‐LIKE PROTEIN 7); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47871P335085  gw1.86.255.1  74     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41622P291349  gw1.88.105.1  118  AT3G26782   binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47906P335332  gw1.88.204.1  22  AT5G61840   GUT1; catalytic 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20989P146920  gw1.I.134.1  7  AT3G15890   protein kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20990P146928  gw1.I.1353.1  63  AT1G07645   lactoylglutathione lyase family protein / glyoxalase I family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21038P147264  gw1.I.1816.1  1  AT3G08490   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G42860.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92537.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21080P147556  gw1.I.2249.1  101  AT2G30140   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21183P148275  gw1.I.3273.1  11  AT5G14020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G73390.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G73390.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G73390.3); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO49073.1); contains InterPro domain BRO1 (InterPro:IPR004328) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21188P148313  gw1.I.331.1  33  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48056P336381  gw1.I.3405.1  96     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21221P148544  gw1.I.3581.1  8  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21223P148560  gw1.I.3597.1  3  AT1G17840   ABCG11 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21514P150595  gw1.I.662.1  15  AT3G44200   NEK6 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21611P151273  gw1.I.7711.1  1  AT1G27385   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66165.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF493 (InterPro:IPR007454) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21722P152053  gw1.I.8641.1  46  AT1G64355   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65822.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21740P152180  gw1.I.8852.1  120  AT4G25700   CHY1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21937P153557  gw1.II.1539.1  44  AT1G78160   APUM7 (ARABIDOPSIS PUMILIO 7); RNA binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22055P154383  gw1.II.2522.1  138  AT4G23750   CRF2 (CYTOKININ RESPONSE FACTOR 2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22080P154557  gw1.II.270.1  54  AT4G13090   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22102P154710  gw1.II.2878.1  1  AT3G59280   TXR1 (THAXTOMIN A RESISTANT 1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48306P338130  gw1.II.3558.1  1     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48323P338251  gw1.II.3920.1  101     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48334P338330  gw1.II.603.1  41     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22488P157413  gw1.III.186.1  95  AT1G16260   protein kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48383P338673  gw1.III.2411.1 9     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48426P338974  gw1.IV.1075.1 13  AT1G22370   ATUGT85A5 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A5); glucuronosyltransferase/ transferase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22759P159309  gw1.IV.1395.1 32  AT1G47670   amino acid transporter family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22766P159360  gw1.IV.1499.1 114  AT2G32730   26S proteasome regulatory subunit 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22778P159440  gw1.IV.1582.1 9  AT3G28540   AAA‐type ATPase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22832P159821  gw1.IV.2293.1 16  AT2G20840   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48467P339259  gw1.IV.2378.1 74  AT1G74100   sulfotransferase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48475P339312  gw1.IV.2590.1 119     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 73  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23035P161241  gw1.IV.4597.1 1  ATCG00730   A chloroplast gene encoding subunit IV of the cytochrome b6/f complex 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23038P161264  gw1.IV.4613.1 10  AT3G02110   SCPL25 (serine carboxypeptidase‐like 25); serine carboxypeptidase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23115P161800  gw1.IX.1264.1 12  AT4G38650   glycosyl hydrolase family 10 protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23121P161843  gw1.IX.1321.1 52  AT4G38700   disease resistance‐responsive family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23134P161935  gw1.IX.1435.1 26  AT5G18060   auxin‐responsive protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23232P162621  gw1.IX.2548.1 50  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23312P163178  gw1.IX.3396.1 41  AT5G19440   cinnamyl‐alcohol dehydrogenase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23344P163404  gw1.IX.3671.1 139  AT4G30880   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23444P164106  gw1.IX.480.1  144  AT4G14480   protein kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23478P164344  gw1.IX.600.1  313  AT4G19170   NCED4 (NINE‐CIS‐EPOXYCAROTENOID DIOXYGENASE 4) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23560P164916  gw1.V.1472.1  4  AT1G35180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G35170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61100.1); contains InterPro domain TRAM 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23631P165416  gw1.V.2201.1  12  ATCG00730   A chloroplast gene encoding subunit IV of the cytochrome b6/f complex 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23664P165646  gw1.V.2503.1  176  AT5G09280   pectate lyase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48664P340638  gw1.V.3803.1  68     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23842P166893  gw1.V.417.1  114  AT5G50860   protein kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48703P340911  gw1.V.4261.1  48     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48707P340942  gw1.V.4286.1  18     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48710P340960  gw1.V.4316.1  31     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48711P340967  gw1.V.4325.1  3     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48783P341473  gw1.V.5036.1  80     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23965P167749  gw1.V.724.1  67  AT4G39235   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93095.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24049P168340  gw1.VI.1317.1 10  AT2G41810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G41800.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23583.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF642 (InterPro:IPR006946); contains InterPro domain Galactose‐
binding like (InterPro:IPR008979) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24135P168940  gw1.VI.1927.1 272  AT3G02875   ILR1 (IAA‐LEUCINE RESISTANT 1); metallopeptidase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24222P169554  gw1.VI.2580.1 2  AT4G31840   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24257P169793  gw1.VI.320.1  47  AT2G26260   AT3BETAHSD/D2 (3BETA‐HYDROXYSTEROID‐DEHYDROGENASE/DECARBOXYLASE ISOFORM 2); 3‐beta‐hydroxy‐delta5‐steroid dehydrogenase/ sterol‐4‐alpha‐carboxylate 3‐dehydrogenase (decarboxylating) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24343P170401  gw1.VI.841.1  46  AT1G79480   similar to glycosyl hydrolase family protein 17 [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67460.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78496.1); contains InterPro domain X8 (InterPro:IPR012946) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24484P171385  gw1.VII.1957.1  127  AT4G39710   immunophilin 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24539P171769  gw1.VII.2593.1  38  AT3G48560   AHAS 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48910P342358  gw1.VII.2711.1  225     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48918P342416  gw1.VII.2815.1  70     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48921P342435  gw1.VII.2969.1  1     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24677P172739  gw1.VII.413.1  6  AT5G45200   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24779P173448  gw1.VIII.1349.1  13  AT1G54310   RNA binding 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48970P342783  gw1.VIII.1959.1  83     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48999P342980  gw1.VIII.280.1 66  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49030P343199  gw1.X.1695.1  39  AT3G55990   Encodes ESK1 (Eskimo1).  A member of a large gene family of DUF231 domain proteins whose members encode a total of 45 proteins of unknown function.  ESK1 functions as a negative regulator of cold acclimation.  Mutations in the ESK1 gene provides strong 
freezing tolerance. 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25217P176515  gw1.X.202.1  98  ATCG00490   large subunit of RUBISCO. 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25320P177238  gw1.X.303.1  5  AT1G58320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G35525.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42113.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49046P343314  gw1.X.3554.1  120     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25399P177787  gw1.X.3856.1  40  AT4G02280   SUS3; UDP‐glycosyltransferase/ sucrose synthase/ transferase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25419P177930  gw1.X.4160.1  77  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25493P178447  gw1.X.4908.1  47  AT1G27880   ATP‐dependent DNA helicase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25635P179443  gw1.X.6411.1  55  AT2G01730   ATCPSF73‐II 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25723P180055  gw1.XI.1257.1 30  AT4G04640   ATPC1 (ATP synthase gamma chain 1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25724P180065  gw1.XI.1265.1 255  AT1G20030   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49165P344142  gw1.XI.1339.1 118     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25764P180344  gw1.XI.1713.1 55  AT1G12020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62422.1); similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97977.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49240P344671  gw1.XI.2454.1 3     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49290P345019  gw1.XI.3195.1 73     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26046P182317  gw1.XII.1330.1  140  AT5G51110   similar to dehydratase family [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29810.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62291.1); contains InterPro domain Transcriptional coactivator/pterin dehydratase (InterPro:IPR001533) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26289P184018  gw1.XIII.1384.1  5  AT5G37640   UBQ9 (ubiquitin 9) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26345P184412  gw1.XIII.1955.1  7  AT3G11940   ATRPS5A 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49411P345864  gw1.XIII.2272.1  16     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49415P345895  gw1.XIII.2332.1  29     



XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26411P184874  gw1.XIII.259.1 33  AT3G10910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26453P185165  gw1.XIII.2965.1  3  AT5G54860   integral membrane transporter family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26474P185313  gw1.XIII.3166.1  5  AT5G45820   SnRK3.6 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26514P185597  gw1.XIII.460.1 207  AT3G62200   similar to EDA32 (embryo sac development arrest 32) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17351.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF537 (InterPro:IPR007491) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26575P186022  gw1.XIV.1092.1  1  AT4G32730   ATMYB3R1 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26723P187055  gw1.XIV.2623.1  51  AT1G02900   RALFL1 (RALF‐LIKE 1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26880P188157  gw1.XIV.432.1 15  AT3G20020   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26930P188507  gw1.XIX.1167.1  131  AT1G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67610.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67610.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18262.1) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26942P188592  gw1.XIX.1375.1  5  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49616P347305  gw1.XIX.1483.1  3     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26955P188680  gw1.XIX.1549.1  1  AT5G65660   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26998P188983  gw1.XIX.1883.1  43  AT1G71692   AGL12 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27038P189266  gw1.XIX.2213.1  82  AT1G34220   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G35730.1); similar to hypothetical protein [Carica papaya] (GB:ABS32229.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF292 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27087P189607  gw1.XIX.2771.1  101  AT4G36130   60S ribosomal protein L8 (RPL8C) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27125P189872  gw1.XIX.631.1 1  AT3G11480   BSMT1; S‐adenosylmethionine‐dependent methyltransferase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27177P190235  gw1.XV.1235.1  7  AT1G74780   nodulin family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49728P348089  gw1.XV.1302.1  155     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27334P191334  gw1.XV.2838.1  67  AT5G23260   ABS 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27466P192261  gw1.XVI.1064.1  58  AT3G21850   ASK9 (ARABIDOPSIS SKP1‐LIKE 9); ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49824P348759  gw1.XVI.2114.1  61     
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27574P193017  gw1.XVI.2246.1  141  AT3G09180   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45433.1); contains domain Positive stranded ssRNA viruses (SSF88633) 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27646P193521  gw1.XVI.2992.1  68  AT4G05160   4‐coumarate‐‐CoA ligase 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27675P193722  gw1.XVI.3447.1  3  AT3G54090   pfkB‐type carbohydrate kinase family protein 
XY  XY1395  1395  14  2  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27780P194459  gw1.XVII.1076.1  169  AT2G42590   GRF9 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28646P200516  estExt_fgenesh4_pg.C_101110001  105  AT3G30390   amino acid transporter family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28683P200775  estExt_fgenesh4_pg.C_1220019  97  AT5G23250   succinyl‐CoA ligase (GDP‐forming) alpha‐chain 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28721P201045  estExt_fgenesh4_pg.C_132170001  181  AT2G05380   GRP3S (GLYCINE‐RICH PROTEIN 3 SHORT ISOFORM) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28768P201376  estExt_fgenesh4_pg.C_1480006  31  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28826P201778  estExt_fgenesh4_pg.C_1930010  5  AT4G31360   selenium binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28842P201894  estExt_fgenesh4_pg.C_2080005  96  AT5G06630   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28967P202765  estExt_fgenesh4_pg.C_410108  128  AT5G56760   SAT‐52 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29025P203169  estExt_fgenesh4_pg.C_65530001  53  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29071P203491  estExt_fgenesh4_pg.C_860034  23  AT1G09812   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G58007.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G58007.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93376.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29097P203679  estExt_fgenesh4_pg.C_8720001  81  AT1G29670   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41855P292981  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IV1532  21  AT3G12500   PR‐3 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29238P204662  estExt_fgenesh4_pm.C_400146  3  AT5G65860   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41926P293482  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0089  74  AT5G15180   peroxidase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28218P197524  estExt_Genewise1_v1.C_1070026  25  AT5G53900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15240.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39314.1); contains domain PTHR13902:SF3 (PTHR13902:SF3); contains domain PTHR13902 (PTHR13902) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28233P197625  estExt_Genewise1_v1.C_1210066  68  AT3G02920   replication protein‐related 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28282P197970  estExt_Genewise1_v1.C_1300216  7  AT1G49740   phospholipase C 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28335P198339  estExt_Genewise1_v1.C_1460027  70  AT1G29140   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28354P198477  estExt_Genewise1_v1.C_1550123  34  AT3G62870   60S ribosomal protein L7A (RPL7aB) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28507P199546  estExt_Genewise1_v1.C_4230017  1  AT5G16250   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO50168.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28519P199629  estExt_Genewise1_v1.C_440659  1  AT5G62650   similar to hypothetical protein OsI_000940 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY73093.1); similar to hypothetical protein OsJ_000926 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11101.1); similar to Os01g0225300 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001042459.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28595P200162  estExt_Genewise1_v1.C_7780001  147  AT2G23620   esterase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53840P376871  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2503  85     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41742P292188  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3991  16  AT1G01490   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52231P365609  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV0843  3     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42090P294624  eugene3.00050621  229  AT3G09370   MYB3R‐3 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42120P294835  eugene3.00061366  120     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53034P371225  eugene3.00070586  5     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52965P370742  eugene3.00080039  13     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42214P295494  eugene3.00102261  5  AT5G46520   ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52653P368561  eugene3.00110041  164     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52472P367291  eugene3.00120613  178     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10033P070229  eugene3.00130199  26  AT4G14950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71145.1); contains domain PTHR10281:SF1 (PTHR10281:SF1); contains domain PTHR10281 (PTHR10281) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10110P070765  eugene3.00130435  7  AT5G28640   GIF1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10115P070804  eugene3.00130450  45  AT4G18570   proline‐rich family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10163P071137  eugene3.00130578  11  AT1G54390   PHD finger protein‐related 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10190P071326  eugene3.00130651  20  AT2G44900   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / F‐box family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10195P071363  eugene3.00130676  136  AT3G28460   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74970.1); contains InterPro domain Protein of unknown function methylase putative (InterPro:IPR016065) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10271P071897  eugene3.00130895  72  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10327P072286  eugene3.00131095  10  AT3G47110   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42316P296212  eugene3.00131168  57     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52262P365825  eugene3.00131170  119     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10378P072642  eugene3.00131227  7  AT2G13620   ATCHX15 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10506P073537  eugene3.00140333  157  AT4G00310   EDA8 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10532P073719  eugene3.00140454  1  AT2G46540   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93335.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10544P073804  eugene3.00140494  117  AT4G00840   zinc ion binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10622P074354  eugene3.00140775  35  AT4G02560   LD (LUMINIDEPENDENS); transcription factor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10626P074380  eugene3.00140789  2  AT2G47890   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10695P074859  eugene3.00141004  78  AT4G38390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76270.1); similar to axi 1 [Nicotiana tabacum] (GB:CAA56570.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47467.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF246 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10701P074904  eugene3.00141039  93  AT3G21630   CERK1 (CHITIN ELICITOR RECEPTOR KINASE 1); kinase/ receptor signaling protein/ transmembrane receptor protein kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10758P075300  eugene3.00141278  139     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10766P075361  eugene3.00141314  98  AT4G35180   LHT7 (LYS/HIS TRANSPORTER 7); amino acid transmembrane transporter 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10767P075366  eugene3.00141316  16  AT5G46070   GTP binding / GTPase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52172P365193  eugene3.00141343  5     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10812P075680  eugene3.00141552  36  AT4G03180   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22413.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10834P075837  eugene3.00150068  174  AT4G27670   HSP21 (HEAT SHOCK PROTEIN 21) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10859P076008  eugene3.00150154  219  AT3G24850   DNA binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10898P076280  eugene3.00150279  213  AT3G42660   nucleotide binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52075P364514  eugene3.00150484  29     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10966P076761  eugene3.00150616  239  AT3G49170   EMB2261 (EMBRYO DEFECTIVE 2261) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10984P076883  eugene3.00150676  4  AT5G35525   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G14870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42338.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11061P077421  eugene3.00150956  3  AT1G25275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43403.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52047P364319  eugene3.00151008  42     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11163P078136  eugene3.00160036  20  AT5G35740   glycosyl hydrolase family protein 17 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11275P078919  eugene3.00160409  18  AT3G57950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42180.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN83225.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23380.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11322P079254  eugene3.00160580  58  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11353P079468  eugene3.00160663  37  AT3G15400   ATA20 (Arabidopsis thaliana anther 20) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11397P079776  eugene3.00160820  139  AT2G33730   DEAD box RNA helicase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11424P079968  eugene3.00160948  49  AT5G02180   amino acid transporter family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42396P296769  eugene3.00161023  9     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51932P363512  eugene3.00161225  140     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11555P080882  eugene3.00170018  233  AT1G67000   kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11557P080893  eugene3.00170024  135  AT5G48380   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 



XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11606P081241  eugene3.00170230  26  AT5G40670   PQ‐loop repeat family protein / transmembrane family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11652P081560  eugene3.00170461  42  AT5G39350   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11670P081685  eugene3.00170500  25  AT3G29575   similar to TMAC2 (TWO OR MORE ABRES‐CONTAINING GENE 2) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02140.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49169.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1675 
(InterPro:IPR012463) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11707P081943  eugene3.00180198  50  AT5G15500   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11731P082114  eugene3.00180319  1  AT3G21360   oxidoreductase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11784P082486  eugene3.00180577  163  AT5G27100   ATGLR2.1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11952P083658  eugene3.00181212  242  AT5G36140   CYP716A2 (cytochrome P450 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11964P083744  eugene3.00181244  5  AT5G57140   PAP28 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11965P083749  eugene3.00181253  177  AT5G57170   macrophage migration inhibitory factor family protein / MIF family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12035P084243  eugene3.00190338  10  AT3G02990   ATHSFA1E 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51666P361653  eugene3.00190580  150     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12117P084819  eugene3.00190704  122  AT1G35340   ATP‐dependent protease La (LON) domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12136P084950  eugene3.00190787  5  AT1G71865   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64617.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12175P085224  eugene3.00190902  26  AT4G34620   SSR16 (ribosomal protein S16); structural constituent of ribosome 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12199P085391  eugene3.00190993  4  AT4G36430   peroxidase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42471P297297  eugene3.00191020  37     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12213P085488  eugene3.00191075  2  AT4G14390   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29321P205245  eugene3.00280069  4  AT3G26060   ATPRX Q; antioxidant/ peroxiredoxin 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29416P205907  eugene3.00290067  66  AT5G13620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G49290.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN72326.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29427P205985  eugene3.00290090  160  AT2G35660   CTF2A; monooxygenase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29460P206214  eugene3.00290185  11  AT4G35300   TMT2 (TONOPLAST MONOSACCHARIDE TRANSPORTER2); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29515P206605  eugene3.00290366  8  AT3G47430   PEX11B 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29531P206716  eugene3.00400070  59  AT5G22550   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29546P206817  eugene3.00400126  10  AT2G44840   EREBP 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29724P208067  eugene3.00440143  13  AT2G30870   ATGSTF4 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42510P297568  eugene3.00640070  3  AT1G12210   RFL1 (RPS5‐LIKE 1); ATP binding / protein binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29862P209028  eugene3.00640203  39  AT1G73410   BW54 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29870P209087  eugene3.00640230  13  AT2G20585   NFD6 (NUCLEAR FUSION DEFECTIVE 6) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29881P209167  eugene3.00660004  68  AT5G03620   subtilase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29913P209386  eugene3.00660143  62  AT4G16295   SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29958P209705  eugene3.00700006  33  AT5G15710   F‐box family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30086P210602  eugene3.00860010  75  AT5G65330   AGL78; transcription factor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30118P210823  eugene3.00860141  165  AT2G35612   similar to copper amine oxidase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30204P211424  eugene3.01070004  80  AT5G52100   CRR1 (CHLORORESPIRATION REDUCTION 1); dihydrodipicolinate reductase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30396P212766  eugene3.01230106  24  AT5G16160   similar to hypothetical protein [Cleome spinosa] (GB:ABD96920.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30430P213005  eugene3.01250021  3  AT1G71350   eukaryotic translation initiation factor SUI1 family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30487P213403  eugene3.01290018  1  AT3G47730   ATATH1 (ABC2 homolog 1); ATPase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30511P213572  eugene3.01310004  63  AT5G26740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05940.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95399.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF300 (InterPro:IPR005178) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30580P214060  eugene3.01330081  155  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30590P214125  eugene3.01340021  35  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51220P358533  eugene3.01340065  80     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42591P298135  eugene3.01350006  1     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30722P215048  eugene3.01470031  2  AT1G50180   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30825P215772  eugene3.01560007  91  AT1G57600   membrane bound O‐acyl transferase (MBOAT) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30847P215926  eugene3.01580039  73  AT2G04865   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25010.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41085.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51076P357520  eugene3.01600022  16     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30920P216438  eugene3.01660019  43  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30928P216494  eugene3.01660045  27  AT3G54070   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30931P216516  eugene3.01660048  16  AT5G35810   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G54070.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68568.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41965.1); contains InterPro domain 
Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30998P216980  eugene3.01730018  98  AT4G17770   ATTPS5 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31036P217251  eugene3.01810007  27  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31040P217274  eugene3.01810015  26  AT5G55670   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50847P355918  eugene3.02150001  21     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31272P218901  eugene3.02230035  91  AT5G17200   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31350P219444  eugene3.02660001  61  AT3G11080   disease resistance family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31396P219771  eugene3.02880002  58  AT4G13440   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31473P220305  eugene3.03420002  1  AT3G59770   SAC9 (suppressor of actin 9) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31491P220437  eugene3.03640009  67  AT5G27100   ATGLR2.1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42809P299657  eugene3.04040003  55     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55075P385513  eugene3.05760002  291     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31656P221592  eugene3.05910002  10  AT4G35785   transformer serine/arginine‐rich ribonucleoprotein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42836P299846  eugene3.06770001  86     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31754P222272  eugene3.06950001  53  AT4G13420   HAK5 (High affinity K+ transporter 5); potassium ion transmembrane transporter 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31779P222447  eugene3.07260002  178  AT1G60600   ABC4 (ABERRANT CHLOROPLAST DEVELOPMENT 4) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54107P378737  eugene3.07780001  14     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31861P223023  eugene3.08260004  52  AT2G44900   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / F‐box family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31877P223133  eugene3.08480003  42     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31969P223783  eugene3.100480001  97  AT5G04230   PAL3 (PHENYL ALANINE AMMONIA‐LYASE 3); phenylalanine ammonia‐lyase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32078P224546  eugene3.108760001  140  AT3G16230   RNA binding / catalytic 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32100P224695  eugene3.110380002  44  AT2G26750   epoxide hydrolase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32152P225062  eugene3.114450001  18  AT1G76760   ATY1 (Arabidopsis thioredoxin y1); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32153P225065  eugene3.11460002  157  AT2G02240   MEE66 (maternal effect embryo arrest 66) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32174P225212  eugene3.11620001  29  AT5G02830   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54265P379842  eugene3.117920001  2     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32224P225564  eugene3.12040001  129  AT5G03610   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32267P225867  eugene3.123790001  184  AT2G30350   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32271P225891  eugene3.124180001  200  AT5G66816   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50610.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71825.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32325P226271  eugene3.128660001  99  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32327P226289  eugene3.128790001  18  AT5G67340   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / U‐box domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32356P226490  eugene3.130860001  1  AT1G22550   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54308P380145  eugene3.131400001  28     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32452P227163  eugene3.137130001  9  AT1G03190   UVH6 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32528P227693  eugene3.14420002  39  AT1G64660   ATMGL; catalytic/ methionine gamma‐lyase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54348P380426  eugene3.148690001  88     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32649P228539  eugene3.15350001  25  AT5G23310   FSD3 (FE SUPEROXIDE DISMUTASE 3); iron superoxide dismutase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32682P228770  eugene3.155900001  116  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32722P229052  eugene3.158800001  11  AT5G52560   ATUSP (ARABIDOPSIS THALIANA UDP‐SUGAR PYROPHOSPHORYLASE); UTP‐monosaccharide‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:arabinose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:galactose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:glucose‐1‐phosphate 
uridylyltransferase/ UTP:xy 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32794P229555  eugene3.164790001  198     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32814P229697  eugene3.16720001  180  AT3G27310   PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32824P229766  eugene3.168150001  14  AT4G14930   acid phosphatase survival protein SurE 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32905P230330  eugene3.17550002  33  AT2G31340   EMB1381 (EMBRYO DEFECTIVE 1381) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32917P230418  eugene3.177110001  110  AT1G14440   ATHB31 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 31); transcription factor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32923P230455  eugene3.177770001  13  AT3G55160   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14954.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN72934.1); similar to unknown [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO72654.1); contains InterPro domain HEAT 
(InterPro:IPR000357) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32957P230696  eugene3.180960001  147  AT1G56660   unknown protein 



XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32980P230856  eugene3.18300001  141  AT2G01770   VIT1 (VACUOLAR IRON TRANSPORTER 1); iron ion transmembrane transporter 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33087P231605  eugene3.194540001  10  AT1G72520   lipoxygenase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33088P231610  eugene3.194580001  47  AT1G65040   similar to zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G16090.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62198.1); contains InterPro domain Zinc finger 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54487P381400  eugene3.194590001  22     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33148P232031  eugene3.20040001  1  AT4G14930   acid phosphatase survival protein SurE 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33242P232688  eugene3.210050001  31  AT2G12190   cytochrome P450 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33252P232763  eugene3.210900001  59  AT5G45920   carboxylesterase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33364P233546  eugene3.22790002  98  AT2G15370   FUT5 (Fucosyltransferase 5); fucosyltransferase/ transferase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33379P233647  eugene3.23360001  212  AT5G24590   TIP 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33394P233754  eugene3.23650002  89  AT4G00290   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33462P234234  eugene3.25390001  1  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33504P234523  eugene3.26780001  68  AT1G30240   binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33520P234639  eugene3.27060001  3  AT4G13580   disease resistance‐responsive family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33555P234885  eugene3.27690001  88  AT3G52430   PAD4 (PHYTOALEXIN DEFICIENT 4); triacylglycerol lipase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33621P235345  eugene3.28660002  27  AT5G45230   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33670P235687  eugene3.29480004  3  AT5G23270   STP11 (SUGAR TRANSPORTER 11); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33741P236187  eugene3.30510002  65  AT3G46570   glycosyl hydrolase family 17 protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33846P236921  eugene3.32270001  44  AT3G14890   phosphoesterase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33847P236929  eugene3.32270002  145  AT3G48110   EDD1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33928P237494  eugene3.33180001  15     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33967P237768  eugene3.33690002  39  AT1G61690   zinc ion binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33980P237855  eugene3.33900002  10  AT5G61780   tudor domain‐containing protein / nuclease family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34005P238035  eugene3.34390002  13  AT2G32830   PHT5 (phosphate transporter 5); inorganic phosphate transmembrane transporter/ phosphate transmembrane transporter 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42986P300900  eugene3.36810001  111     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34078P238540  eugene3.38930002  2  AT1G25275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43403.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54900P384287  eugene3.39510001  84     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34096P238666  eugene3.40520002  107  AT3G04400   EMB2171 (EMBRYO DEFECTIVE 2171); structural constituent of ribosome 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55005P385022  eugene3.47760002  55     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55039P385260  eugene3.51820001  1     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34233P239626  eugene3.53080002  23  AT3G59140   ATMRP14 (Arabidopsis thaliana multidrug resistance‐associated protein 14) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55052P385356  eugene3.53690001  67     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34285P239992  eugene3.57710001  104  AT5G55000   FIP2 (FH protein interacting protein 2); voltage‐gated potassium channel 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55080P385552  eugene3.58480001  23     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34310P240164  eugene3.60170001  1  AT3G04820   RNA binding / pseudouridylate synthase/ tRNA‐pseudouridine synthase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34311P240173  eugene3.60320001  55  AT5G39390   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34327P240287  eugene3.61860001  78  AT4G19170   NCED4 (NINE‐CIS‐EPOXYCAROTENOID DIOXYGENASE 4) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34376P240630  eugene3.66320001  8  AT5G66770   scarecrow transcription factor family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34405P240835  eugene3.69540001  47  AT5G45640   subtilase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34436P241051  eugene3.73570001  16  AT2G19620   Ndr family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34469P241281  eugene3.77170001  103  AT2G35658   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62316.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22322.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34520P241640  eugene3.84530001  82     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34528P241696  eugene3.85480001  65  AT2G14260   PIP (proline iminopeptidase); prolyl aminopeptidase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34572P242002  eugene3.90260001  44  AT2G17220   protein kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34604P242225  eugene3.93910001  117  AT5G66760   SDH1‐1 (Succinate dehydrogenase 1‐1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53795P376555  fgenesh1_pg.C_LG_I002920  85     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53791P376530  fgenesh1_pg.C_LG_I002956  111     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53734P376131  fgenesh1_pg.C_LG_II000169  57     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53684P375781  fgenesh1_pg.C_LG_II001374  54     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53660P375610  fgenesh1_pg.C_LG_II001697  15     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53646P375513  fgenesh1_pg.C_LG_II001831  39     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53546P374814  fgenesh1_pg.C_LG_III000080 190     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53496P374459  fgenesh1_pg.C_LG_III000443 31     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53474P374310  fgenesh1_pg.C_LG_III000674 176     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53380P373649  fgenesh1_pg.C_LG_IV000800 13     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53314P373189  fgenesh1_pg.C_LG_IV001172 48     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52844P369896  fgenesh1_pg.C_LG_IX000625 175     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52814P369686  fgenesh1_pg.C_LG_IX001397 241     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53221P372534  fgenesh1_pg.C_LG_V000789 1     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53171P372186  fgenesh1_pg.C_LG_VI000002 138     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53170P372181  fgenesh1_pg.C_LG_VI000005 23     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53058P371396  fgenesh1_pg.C_LG_VI001769 6     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52989P370914  fgenesh1_pg.C_LG_VII000876  160     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52786P369490  fgenesh1_pg.C_LG_X000080  165     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50269P351872  fgenesh1_pg.C_LG_X000084  10     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52755P369278  fgenesh1_pg.C_LG_X000204  22     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52670P368680  fgenesh1_pg.C_LG_X001965  45     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52473P367303  fgenesh1_pg.C_LG_XII000664  19     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52448P367126  fgenesh1_pg.C_LG_XII001064  13     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52446P367115  fgenesh1_pg.C_LG_XII001131  27     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52394P366747  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000520  56     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51708P361949  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000275  37     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51690P361819  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000359  118     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52026P364175  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000301  164     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51966P363749  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000893  2     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51883P363174  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000234  124     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51764P362341  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000549  7     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54189P379314  fgenesh1_pg.C_scaffold_1024000001  2     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51288P359007  fgenesh1_pg.C_scaffold_123000043  168     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51216P358503  fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010  38     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55751P390248  fgenesh1_pg.C_scaffold_15542000001  85     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51115P357797  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000019  216     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51071P357486  fgenesh1_pg.C_scaffold_163000041  38     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51010P357061  fgenesh1_pg.C_scaffold_171000030  35     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50998P356976  fgenesh1_pg.C_scaffold_173000013  30     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50938P356554  fgenesh1_pg.C_scaffold_184000018  104     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50857P355986  fgenesh1_pg.C_scaffold_210000032  142     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55787P390498  fgenesh1_pg.C_scaffold_21567000001  105     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54730P383097  fgenesh1_pg.C_scaffold_275000005  144     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55531P388708  fgenesh1_pg.C_scaffold_2885000001  45     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54751P383247  fgenesh1_pg.C_scaffold_291000002  2     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54768P383368  fgenesh1_pg.C_scaffold_304000002  1     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54784P383478  fgenesh1_pg.C_scaffold_314000005  59     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55538P388754  fgenesh1_pg.C_scaffold_3529000001  75     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55574P389005  fgenesh1_pg.C_scaffold_4215000001  51     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55579P389044  fgenesh1_pg.C_scaffold_4383000001  127     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51563P360928  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000074  45     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55614P389288  fgenesh1_pg.C_scaffold_5439000001  38     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55128P385888  fgenesh1_pg.C_scaffold_667000001  106     



XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55661P389616  fgenesh1_pg.C_scaffold_7172000002  241     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51476P360321  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000054  83     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50652P354552  fgenesh1_pg.C_scaffold_843000001  75     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51413P359884  fgenesh1_pg.C_scaffold_87000074  145     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53093P371643  fgenesh1_pm.C_LG_VI000521  5     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34645P242512  fgenesh4_kg.C_scaffold_29000007  2  AT5G47080   CKB1 (casein kinase II beta chain 1); protein kinase CK2 regulator 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12296P086068  fgenesh4_pg.C_LG_I000334  94     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43087P301609  fgenesh4_pg.C_LG_I000381  17  AT5G60900   RLK1 (RECEPTOR‐LIKE PROTEIN KINASE 1); carbohydrate binding / kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12311P086173  fgenesh4_pg.C_LG_I000430  69  AT4G20840   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12314P086197  fgenesh4_pg.C_LG_I000464  9  AT3G24240   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12380P086655  fgenesh4_pg.C_LG_I000846  11  AT5G53340   galactosyltransferase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12434P087037  fgenesh4_pg.C_LG_I001200  102  AT3G59550   SYN3 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12460P087218  fgenesh4_pg.C_LG_I001363  3  AT1G79915   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45915.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12506P087538  fgenesh4_pg.C_LG_I001601  88  AT3G57240   BG3 (BETA‐1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12552P087862  fgenesh4_pg.C_LG_I001877  2     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12559P087909  fgenesh4_pg.C_LG_I001924  101  AT2G22440   similar to reverse transcriptase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12613P088288  fgenesh4_pg.C_LG_I002260  28  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12638P088462  fgenesh4_pg.C_LG_I002391  14  AT2G33500   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43163P302141  fgenesh4_pg.C_LG_I002419  33     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12649P088539  fgenesh4_pg.C_LG_I002450  5  AT4G13750   ATP binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12700P088900  fgenesh4_pg.C_LG_I002751  88  AT2G14210   ANR1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12706P088939  fgenesh4_pg.C_LG_I002763  198  AT3G43910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G26840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67267.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12724P089068  fgenesh4_pg.C_LG_I002835  24  AT5G05690   CYP90 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12731P089113  fgenesh4_pg.C_LG_I002865  11  AT1G65440   GTB1 (GLOBAL TRANSCRIPTION FACTOR GROUP B1); RNA binding / hydrolase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12751P089251  fgenesh4_pg.C_LG_I002998  43  AT3G07600   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12755P089281  fgenesh4_pg.C_LG_I003034  186  AT5G35810   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G54070.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68568.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41965.1); contains InterPro domain 
Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12886P090200  fgenesh4_pg.C_LG_II000416  47  AT1G06800   lipase class 3 family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12921P090443  fgenesh4_pg.C_LG_II000597  77  AT1G34060   alliinase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43249P302741  fgenesh4_pg.C_LG_II000927  72  AT5G48560   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13006P091038  fgenesh4_pg.C_LG_II001066  106  AT4G13730   RabGAP/TBC domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13055P091380  fgenesh4_pg.C_LG_II001342  37  AT5G53480   importin beta‐2 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13058P091403  fgenesh4_pg.C_LG_II001348  32  AT5G62280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G45360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49726.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1442 (InterPro:IPR009902) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13122P091851  fgenesh4_pg.C_LG_II001774  80  AT3G19020   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13247P092724  fgenesh4_pg.C_LG_II002509  1  AT3G56860   UBA2A; AU‐rich element binding / RNA binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13292P093038  fgenesh4_pg.C_LG_III000105 8  AT4G22970   AESP (ARABIDOPSIS HOMOLOG OF SEPARASE); peptidase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13303P093115  fgenesh4_pg.C_LG_III000156 85  AT4G04670   Met‐10+ like family protein / kelch repeat‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13305P093133  fgenesh4_pg.C_LG_III000165 125  AT1G74190   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13318P093221  fgenesh4_pg.C_LG_III000241 83  AT4G14840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71183.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13340P093376  fgenesh4_pg.C_LG_III000351 283  AT3G13300   VCS (VARICOSE); nucleotide binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43337P303357  fgenesh4_pg.C_LG_III000406 71     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13525P094672  fgenesh4_pg.C_LG_III001312 12  AT4G20310   metalloendopeptidase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13576P095028  fgenesh4_pg.C_LG_III001593 15  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF862 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13600P095196  fgenesh4_pg.C_LG_III001734 21  AT5G07040   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13604P095223  fgenesh4_pg.C_LG_III001752 182  AT1G11290   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43378P303640  fgenesh4_pg.C_LG_IV000121 28     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43381P303666  fgenesh4_pg.C_LG_IV000128 154  AT4G23180   CRK10 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13675P095723  fgenesh4_pg.C_LG_IV000327 14  AT1G30040   ATGA2OX2; gibberellin 2‐beta‐dioxygenase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13683P095778  fgenesh4_pg.C_LG_IV000358 54  AT5G59390   XH/XS domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13698P095885  fgenesh4_pg.C_LG_IV000452 3  AT4G18470   SNI1 (SUPPRESSOR OF NPR1‐1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43444P304105  fgenesh4_pg.C_LG_IV001056 67     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13868P097073  fgenesh4_pg.C_LG_IV001495 139  AT5G51080   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13928P097493  fgenesh4_pg.C_LG_IX000299 89  AT5G22800   EMB1030 (EMBRYO DEFECTIVE 1030); ATP binding / alanine‐tRNA ligase/ ligase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13973P097807  fgenesh4_pg.C_LG_IX000582 94  AT3G19310   phospholipase C 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13984P097885  fgenesh4_pg.C_LG_IX000667 28  AT4G34215   Encodes a member of the SGNH‐hydrolase superfamily of enzymes. The enzymes of the SGNH‐hydrolase superfamily facilitate the hydrolysis of ester 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13996P097969  fgenesh4_pg.C_LG_IX000720 1  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 (InterPro:IPR015023) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14083P098575  fgenesh4_pg.C_LG_IX001316 91  AT4G33740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49845.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14086P098597  fgenesh4_pg.C_LG_IX001326 1  AT1G06170   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14089P098623  fgenesh4_pg.C_LG_IX001330 143  AT2G32990   ATGH9B8 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B8); hydrolase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43486P304401  fgenesh4_pg.C_LG_IX001557 129     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14148P099034  fgenesh4_pg.C_LG_V000145 135  AT1G15570   CYCA2;3 (CYCLIN A2;3); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14168P099170  fgenesh4_pg.C_LG_V000287 8  AT5G08350   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43496P304470  fgenesh4_pg.C_LG_V000419 164     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14261P099822  fgenesh4_pg.C_LG_V000771 15  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14280P099960  fgenesh4_pg.C_LG_V000922 1  AT1G02120   VAD1 (VASCULAR ASSOCIATED DEATH1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14289P100017  fgenesh4_pg.C_LG_V000999 27  AT1G80830   ATNRAMP1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14304P100123  fgenesh4_pg.C_LG_V001110 76  AT5G40451   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40450.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40450.1); similar to enolase‐phosphatase e‐1 [Aedes aegypti] (GB:XP_001657693.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14402P100812  fgenesh4_pg.C_LG_VI000128 107  AT1G53420   serine/threonine protein kinase‐related 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14433P101028  fgenesh4_pg.C_LG_VI000290 26  AT5G05140   transcription elongation factor‐related 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14446P101122  fgenesh4_pg.C_LG_VI000341 159  AT5G22540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22550.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14448P101136  fgenesh4_pg.C_LG_VI000343 7  AT3G46770   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14472P101302  fgenesh4_pg.C_LG_VI000460 29  AT4G09040   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14498P101483  fgenesh4_pg.C_LG_VI000588 123  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14567P101969  fgenesh4_pg.C_LG_VI000937 124  AT4G29790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14643P102499  fgenesh4_pg.C_LG_VI001345 55  AT5G65930   KCBP 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14650P102549  fgenesh4_pg.C_LG_VI001367 53  AT5G06200   integral membrane family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14765P103353  fgenesh4_pg.C_LG_VII000089  43  AT4G28410   aminotransferase‐related 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14771P103395  fgenesh4_pg.C_LG_VII000136  109  AT5G22800   EMB1030 (EMBRYO DEFECTIVE 1030); ATP binding / alanine‐tRNA ligase/ ligase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14802P103608  fgenesh4_pg.C_LG_VII000301  8  AT3G19620   glycosyl hydrolase family 3 protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14832P103820  fgenesh4_pg.C_LG_VII000511  202  AT1G65280   heat shock protein binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43584P305082  fgenesh4_pg.C_LG_VII000595  3     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43585P305095  fgenesh4_pg.C_LG_VII000657  13     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14858P104004  fgenesh4_pg.C_LG_VII000697  237  AT3G05220   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14989P104921  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000142  182  AT5G04820   OFP13 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14992P104940  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000162  102  AT1G54740   similar to structural constituent of ribosome [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22110.1); similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96485.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15002P105011  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000226  62  AT3G50580   histamine receptor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43614P305295  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000316  78     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15051P105357  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000477  75  AT1G76750   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G39340.1); similar to ECA1 protein [Hordeum vulgare] (GB:AAF23356.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1278 (InterPro:IPR010701) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15095P105662  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000711  37  AT1G79440   SSADH 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15191P106332  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001223  83  AT2G01818   zinc ion binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15262P106831  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001607  115  AT1G24470   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15292P107043  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001790  114  AT5G18920   similar to Os05g0404300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055502.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71063.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15359P107510  fgenesh4_pg.C_LG_X000230  98  AT2G23820   metal‐dependent phosphohydrolase HD domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43683P305779  fgenesh4_pg.C_LG_X000543  50     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43692P305841  fgenesh4_pg.C_LG_X000733  66     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15506P108536  fgenesh4_pg.C_LG_X001201  19  AT3G25640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G23100.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42071.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15519P108631  fgenesh4_pg.C_LG_X001261  33  AT1G69050   unknown protein 



XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15577P109033  fgenesh4_pg.C_LG_X001582  58  AT1G58210   EMB1674 (EMBRYO DEFECTIVE 1674) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15659P109613  fgenesh4_pg.C_LG_X002225  105  AT1G32583   similar to TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24972.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47061.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15679P109747  fgenesh4_pg.C_LG_X002326  12  AT2G28080   glycosyltransferase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15720P110039  fgenesh4_pg.C_LG_XI000169 15  AT3G18670   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43770P306386  fgenesh4_pg.C_LG_XI000631 59     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15818P110725  fgenesh4_pg.C_LG_XI000943 122  AT5G53920   ribosomal protein L11 methyltransferase‐related 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15872P111098  fgenesh4_pg.C_LG_XII000072  133  AT5G54300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G61260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39207.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF761 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15879P111153  fgenesh4_pg.C_LG_XII000144  92  AT5G62760   nuclear protein ZAP‐related 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15943P111600  fgenesh4_pg.C_LG_XII000412  147  AT4G02750   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15977P111833  fgenesh4_pg.C_LG_XII000667  16  AT1G48720   similar to integrase [Cucumis melo] (GB:ABR67407.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15979P111848  fgenesh4_pg.C_LG_XII000681  58  AT1G75560   zinc knuckle (CCHC‐type) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43841P306882  fgenesh4_pg.C_LG_XII000811  25     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16007P112046  fgenesh4_pg.C_LG_XII000843  48  AT4G26830   hydrolase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16062P112428  fgenesh4_pg.C_LG_XII001190  114  AT5G60030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G75335.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66187.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16070P112485  fgenesh4_pg.C_LG_XII001227  66  AT3G54400   aspartyl protease family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16103P112718  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000195  99  AT3G22930   calmodulin 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43909P307358  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001327  9     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16291P114033  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001344  20  AT4G21865   unknown protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43978P307843  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000364  27     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43994P307954  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000624  56     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16421P114943  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000970  14  AT1G06930   unknown protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16499P115487  fgenesh4_pg.C_LG_XV000505  44  AT1G48120   calcineurin‐like phosphoesterase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16521P115643  fgenesh4_pg.C_LG_XV000653  253  AT1G66350   RGL1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16537P115756  fgenesh4_pg.C_LG_XV000741  15  AT5G50720   ATHVA22E (Arabidopsis thaliana HVA22 homologue E) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16539P115768  fgenesh4_pg.C_LG_XV000751  45  AT3G48710   GTP binding / RNA binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44053P308367  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000405  9     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16664P116644  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000487  36  AT1G71390   disease resistance family protein / LRR family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44066P308456  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000846  26     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16709P116958  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000909  30  AT5G43290   WRKY49 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16724P117063  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001030  188  AT1G63540   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16737P117158  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001130  28  AT3G03450   RGL2 (RGA‐LIKE 2); transcription factor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16738P117160  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001131  24  AT3G61250   AtMYB17 (myb domain protein 17); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44084P308586  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001138  89     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16806P117641  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000366  3  AT4G04640   ATPC1 (ATP synthase gamma chain 1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16836P117850  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000032  86  AT3G17900   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70781.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41033.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16861P118026  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000231  85  AT4G25050   ACP4 (ACYL CARRIER PROTEIN 4) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44148P309035  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000652  141     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16918P118426  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000671  66  AT5G19650   OFP8 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16924P118467  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000704  72  AT1G62270   F‐box family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16952P118663  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000896  2  AT1G15290   binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16970P118786  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001010  1  AT2G12646   similar to zinc‐binding protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16981P118865  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001050  93  AT2G32240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.2); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63724.1); contains domain PD023692 (PD023692); contains domain PTHR23160 (PTHR23160) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34700P242897  fgenesh4_pg.C_scaffold_107000049  27     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44271P309891  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000051  96  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34856P243989  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000021  1  AT4G10720   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34879P244153  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000089  150  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34886P244196  fgenesh4_pg.C_scaffold_1210000001  13  AT4G31710   ATGLR2.4 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34970P244789  fgenesh4_pg.C_scaffold_127000075  25  AT4G19980   unknown protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35017P245119  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000055  20  AT4G34420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G15730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47777.1); contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44411P310876  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000064  204     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35119P245833  fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  1  AT4G17565   F‐box family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35165P246153  fgenesh4_pg.C_scaffold_140000036  67  AT5G44030   IRX5 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44467P311267  fgenesh4_pg.C_scaffold_1402000001  107     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35176P246227  fgenesh4_pg.C_scaffold_14150000001  2  AT4G12560   F‐box family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35180P246256  fgenesh4_pg.C_scaffold_142000003  205  AT4G14480   protein kinase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44488P311410  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000012  5     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44507P311545  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000004  61     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35252P246764  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000049  9  AT5G49620   AtMYB78 (myb domain protein 78); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35343P247401  fgenesh4_pg.C_scaffold_15449000001  50     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35351P247457  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000014  119  AT3G29970   germination protein‐related 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35403P247816  fgenesh4_pg.C_scaffold_158000027  79  AT4G02640   BZO2H1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35435P248042  fgenesh4_pg.C_scaffold_16014000001  191     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44627P312389  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000020  159     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35478P248344  fgenesh4_pg.C_scaffold_16349000001  19  ATCG00500   Encodes the carboxytransferase beta subunit of the Acetyl‐CoA carboxylase (ACCase) complex in plastids. This complex catalyzes the carboxylation of acetyl‐CoA to produce malonyl‐CoA 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35497P248473  fgenesh4_pg.C_scaffold_164000068  15  AT3G43920   DCL3 (DICER‐LIKE 3); RNA binding / ribonuclease III 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35572P249000  fgenesh4_pg.C_scaffold_169000027  2  AT4G02940   oxidoreductase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35587P249104  fgenesh4_pg.C_scaffold_170000029  9  AT5G48380   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35630P249409  fgenesh4_pg.C_scaffold_1736000001  143  AT1G63360   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35815P250705  fgenesh4_pg.C_scaffold_19052000001  25  AT5G57655   xylose isomerase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44835P313842  fgenesh4_pg.C_scaffold_193000016  44  AT5G65940   CHY1 (BETA‐HYDROXYISOBUTYRYL‐COA HYDROLASE 1); 3‐hydroxyisobutyryl‐CoA hydrolase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44856P313990  fgenesh4_pg.C_scaffold_196000032  33     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44866P314056  fgenesh4_pg.C_scaffold_19830000001  63     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44880P314160  fgenesh4_pg.C_scaffold_200000001  15  AT5G45160   root hair defective 3 GTP‐binding (RHD3) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35951P251656  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000037  99  AT4G08250   scarecrow transcription factor family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35978P251846  fgenesh4_pg.C_scaffold_203000001  21  AT5G08110   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44965P314752  fgenesh4_pg.C_scaffold_214000014  40     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36122P252852  fgenesh4_pg.C_scaffold_21694000001  35  AT1G22770   GI 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36155P253080  fgenesh4_pg.C_scaffold_219000009  239  AT5G41790   CIP1 (COP1‐INTERACTIVE PROTEIN 1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45045P315310  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000012  95     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36220P253539  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000008  68  AT1G40390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G43760.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45062P315432  fgenesh4_pg.C_scaffold_231000004  2     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36229P253601  fgenesh4_pg.C_scaffold_234000017  24  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36245P253713  fgenesh4_pg.C_scaffold_2423000001  5  AT4G11280   ACS6 (1‐AMINOCYCLOPROPANE‐1‐CARBOXYLIC ACID (ACC) SYNTHASE 6) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36285P253991  fgenesh4_pg.C_scaffold_256000006  49  AT3G60980   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36306P254137  fgenesh4_pg.C_scaffold_262000003  16  AT1G16790   ribosomal protein‐related 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36320P254234  fgenesh4_pg.C_scaffold_2667000001  218  AT1G13190   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36334P254334  fgenesh4_pg.C_scaffold_2712000001  261  AT5G24590   TIP 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45169P316179  fgenesh4_pg.C_scaffold_277000007  92     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36367P254568  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000098  10  AT1G07910   RNL 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36390P254726  fgenesh4_pg.C_scaffold_281000008  29  AT2G34400   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36397P254778  fgenesh4_pg.C_scaffold_2828000001  59  AT3G47090   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36525P255670  fgenesh4_pg.C_scaffold_3102000002  21     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36606P256242  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000003  76  AT5G22760   PHD finger family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45266P316858  fgenesh4_pg.C_scaffold_3605000001  2     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45302P317108  fgenesh4_pg.C_scaffold_3773000001  27  AT5G45470   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 



XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36691P256833  fgenesh4_pg.C_scaffold_390000004  52  AT1G28350   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36718P257026  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021  30  AT5G37570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36722P257051  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047  18  AT2G44980   transcription regulatory protein SNF2 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36793P257551  fgenesh4_pg.C_scaffold_41000021  233  AT1G48090   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36807P257645  fgenesh4_pg.C_scaffold_41000116  189  AT2G16920   PFU2 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45373P317608  fgenesh4_pg.C_scaffold_4131000001  7     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45414P317892  fgenesh4_pg.C_scaffold_44000215  13  AT3G47570   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36903P258316  fgenesh4_pg.C_scaffold_4470000001  124  AT5G48930   transferase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36926P258482  fgenesh4_pg.C_scaffold_481000007  22  AT1G22540   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36972P258799  fgenesh4_pg.C_scaffold_522000002  42  AT5G52430   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45506P318541  fgenesh4_pg.C_scaffold_5388000001  129  AT1G55210   disease resistance response 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45538P318765  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000179  81     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37098P259682  fgenesh4_pg.C_scaffold_6248000001  101  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45588P319110  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000105  109  AT3G26040   transferase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37153P260069  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000205  27  AT4G00350   MATE efflux family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37154P260077  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000210  68  AT2G20562   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G31090.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39329.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37192P260342  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000025  129  AT2G27770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G36470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16683.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF868 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45626P319378  fgenesh4_pg.C_scaffold_6601000001  210     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45629P319398  fgenesh4_pg.C_scaffold_6644000001  146     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37255P260779  fgenesh4_pg.C_scaffold_6972000001  108  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37321P261245  fgenesh4_pg.C_scaffold_709000001  293  AT1G78780   pathogenesis‐related family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45686P319798  fgenesh4_pg.C_scaffold_731000001  58     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37366P261561  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000022  87  AT4G29090   reverse transcriptase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45739P320170  fgenesh4_pg.C_scaffold_7703000001  43     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37408P261854  fgenesh4_pg.C_scaffold_8048000001  119     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37426P261982  fgenesh4_pg.C_scaffold_8201000001  208  AT4G03460   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45787P320508  fgenesh4_pg.C_scaffold_821000003  220     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37491P262431  fgenesh4_pg.C_scaffold_8661000001  109  AT5G03540   ATEXO70A1 (EXOCYST SUBUNIT EXO70 FAMILY PROTEIN A1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45856P320986  fgenesh4_pg.C_scaffold_9257000001  9     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37575P263023  fgenesh4_pg.C_scaffold_9351000001  13  AT1G67520   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45872P321101  fgenesh4_pg.C_scaffold_9679000001  23  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17066P119458  fgenesh4_pm.C_LG_I000553 10  AT3G16200   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45864.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17188P120312  fgenesh4_pm.C_LG_II000539 33  AT1G10130   ECA3 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17242P120693  fgenesh4_pm.C_LG_II001149 16  AT4G13140   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46123.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17284P120982  fgenesh4_pm.C_LG_III000402  205  AT4G00680   actin‐depolymerizing factor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17303P121121  fgenesh4_pm.C_LG_III000652  94  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45935P321544  fgenesh4_pm.C_LG_IX000318  29  AT5G67360   ARA12; subtilase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17411P121873  fgenesh4_pm.C_LG_IX000463  1  AT2G26760   CYCB1;4; cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45940P321578  fgenesh4_pm.C_LG_V000320 17  AT4G08570   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein / copper chaperone (CCH)‐related 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17511P122577  fgenesh4_pm.C_LG_VI000232  2  AT3G28345   ABC transporter family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17736P124148  fgenesh4_pm.C_LG_X000419 34  AT1G14900   HMGA (HIGH MOBILITY GROUP A); DNA binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17752P124264  fgenesh4_pm.C_LG_X000603 112  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17796P124566  fgenesh4_pm.C_LG_XI000259  57  AT1G78850   curculin‐like (mannose‐binding) lectin family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17800P124597  fgenesh4_pm.C_LG_XI000331  1  AT4G21440   ATM4 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17864P125046  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000091  81  AT3G47110   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17940P125576  fgenesh4_pm.C_LG_XIX000179  9  AT2G40730   HEAT repeat‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18032P126222  fgenesh4_pm.C_LG_XVII000148  2  AT3G47890   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45994P321954  fgenesh4_pm.C_scaffold_147000025  9  AT1G29150   ATS9 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37695P263859  fgenesh4_pm.C_scaffold_164000015  135  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18234P127637  grail3.0002004902  118  AT5G64080   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18455P129179  grail3.0003098601  109  AT4G24480   serine/threonine protein kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18470P129284  grail3.0004011601  2  AT3G12150   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81264.1); contains domain PTHR13617 (PTHR13617); contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820); contains domain PTHR13617:SF1 
(PTHR13617:SF1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18473P129309  grail3.0004018901  2  AT3G58040   seven in absentia (SINA) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18553P129865  grail3.0005042001  5  AT1G25275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43403.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18620P130334  grail3.0006040101  24  AT3G25600   calmodulin 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18632P130424  grail3.0006047601  3  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18646P130521  grail3.0006058501  78  AT1G13690   ATE1 (ATPase E1); nucleic acid binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53960P377711  grail3.0008040201  85     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18816P131708  grail3.0009039502  32  AT1G10430   PP2A‐2 (protein phosphatase 2a‐2); protein serine/threonine phosphatase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52941P370579  grail3.0010004401  87     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18883P132176  grail3.0010036201  13  AT3G16990   TENA/THI‐4 family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18934P132537  grail3.0010069901  129  AT2G40290   eukaryotic translation initiation factor 2 subunit 1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18964P132742  grail3.0011030101  29  AT5G23280   TCP family transcription factor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19032P133220  grail3.0013022001  42  AT5G11760   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAX95651.1); similar to hypothetical protein OsI_012773 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY91540.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF1764 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19037P133259  grail3.0013029702  1  AT5G11500   similar to unknown [Brassica juncea] (GB:ABX10747.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF814 (InterPro:IPR008532) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19115P133804  grail3.0015005501  109     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19198P134385  grail3.0016042001  4  AT5G18410   KLK 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19224P134566  grail3.0017020301  219  AT4G24290   similar to NSL1 (NECROTIC SPOTTED LESIONS 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G28380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46862.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71620.1); similar to 
Membrane attack complex component/perforin/complement C9 [Medicago truncatula] (GB:ABE79564.1); contains InterPro domain Membrane attack complex component/perforin/complement C9 (InterPro:IPR001862) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53809P376655  grail3.0017036601  59     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19299P135090  grail3.0018039901  7  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19417P135913  grail3.0021008901  51  AT3G03430   polcalcin 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19440P136074  grail3.0021030801  81  AT4G13230   late embryogenesis abundant domain‐containing protein / LEA domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19517P136616  grail3.0023002901  217  AT2G26580   YAB5 (YABBY5); transcription factor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19580P137057  grail3.0024017901  163  AT3G26380   glycosyl hydrolase family protein 27 / alpha‐galactosidase family protein / melibiase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19637P137454  grail3.0026005101  136  AT2G25530   AFG1‐like ATPase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37834P264835  grail3.0028030701  1     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51606P361231  grail3.0029016801  37     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37859P265010  grail3.0029017601  159     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53077P371528  grail3.0030025501  181     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19738P138160  grail3.0031017601  124  AT4G22000   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76661.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19750P138249  grail3.0031024601  32     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19832P138821  grail3.0033029301  211  AT1G02000   GAE2 (UDP‐D‐GLUCURONATE 4‐EPIMERASE 2); catalytic 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19852P138959  grail3.0034007101  41     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19858P139002  grail3.0034009701  85  AT2G32980   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24056.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19899P139291  grail3.0035030001  10  AT1G01320   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53389P373712  grail3.0038004201  3     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19989P139921  grail3.0039001801  10  AT1G34550   EMB2756 (EMBRYO DEFECTIVE 2756) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20096P140666  grail3.0046014001  165  AT1G28530   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66376.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20140P140976  grail3.0048001701  135  AT1G33680   nucleic acid binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51655P361572  grail3.0048012701  19     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52950P370638  grail3.0049012801  63     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53645P375505  grail3.0050011301  1     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53764P376338  grail3.0051003301  157     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20228P141593  grail3.0051006801  184  AT3G51510   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14460.1) 



XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20322P142249  grail3.0056004201  42  AT1G30280   heat shock protein binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37939P265569  grail3.0057004603  82  AT2G26000   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20336P142346  grail3.0058008801  66  AT2G20560   DNAJ heat shock family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20439P143070  grail3.0067002801  35  AT4G14805   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP)‐related 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20456P143186  grail3.0068005901  139  AT3G47070   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95428.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20493P143451  grail3.0073001201  160  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20519P143630  grail3.0074011801  132  AT3G15140   exonuclease family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20570P143986  grail3.0079016701  1  AT2G35110   NAP1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53218P372513  grail3.0083004201  150     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20750P145246  grail3.0100011301  56  AT4G30880   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20752P145259  grail3.0101000301  111  AT1G56140   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20790P145524  grail3.0106013801  36  AT3G10080   germin‐like protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20922P146449  grail3.0161002401  88  AT5G12930   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21945.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN80883.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38331P268314  grail3.0263001201  157  AT1G49430   LACS2 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 2) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46217P323519  grail3.0281000902  118     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38366P268562  grail3.0418000101  9     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38403P268819  grail3.0639000203  2  AT1G22800   methyltransferase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38457P269195  grail3.1010000101  66  AT3G26380   glycosyl hydrolase family protein 27 / alpha‐galactosidase family protein / melibiase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38472P269304  grail3.10933000101  69  AT3G19760   eukaryotic translation initiation factor 4A 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55338P387359  grail3.14654000101  26     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38559P269907  grail3.15892000101  79  AT5G20060   phospholipase/carboxylesterase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38593P270145  grail3.17523000101  1  AT4G27980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.3); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO71037.1); contains InterPro domain Molecular chaperone 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38694P270856  grail3.2793000201  96  AT3G59060   PIL6 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38747P271229  grail3.3328000201  36     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50732P355115  grail3.4387000101  1     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38801P271604  grail3.4763000101  193  AT3G08900   RGP3 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38869P272081  gw1.10119.2.11  AT1G10960   ATFD1 (FERREDOXIN 1); 2 iron 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38912P272378  gw1.107.39.1  83  AT1G53160   SPL4 (SQUAMOSA PROMOTER BINDING PROTEIN‐LIKE 4); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39106P273739  gw1.123.13.1  116  AT5G15700   DNA‐directed RNA polymerase (RPOT2) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39160P274115  gw1.125.171.1121  AT4G10260   pfkB‐type carbohydrate kinase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39166P274159  gw1.125.218.172  AT3G08710   ATH9 (thioredoxin H‐type 9) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39181P274266  gw1.12675.1.140  AT1G16160   WAKL5 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 5); kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39238P274663  gw1.130.1.1  31  AT3G18950   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39249P274741  gw1.130.199.163  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39331P275311  gw1.133.216.118  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46570P325988  gw1.135.75.1  2     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39445P276110  gw1.1408.1.1  157  AT5G42700   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46710P326969  gw1.152.44.1  20  AT2G42250   CYP712A1 (cytochrome P450 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39731P278111  gw1.164.112.121  AT1G79680   wall‐associated kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39761P278322  gw1.166.165.130  AT4G22300   SOBER1 (SUPPRESSOR OF AVRBST‐ELICITED RESISTANCE 1); carboxylesterase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39765P278351  gw1.166.31.1  19  AT4G22070   WRKY31 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39792P278542  gw1.168.18.1  1  AT1G47890   disease resistance family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39842P278889  gw1.171.89.1  76  AT3G10330   transcription initiation factor IIB‐2 / general transcription factor TFIIB‐2 (TFIIB2) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39897P279276  gw1.18033.1.18  AT3G59470   far‐red impaired responsive family protein / FAR1 family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39984P279888  gw1.193.100.112  AT2G21080   similar to extracellular ligand‐gated ion channel [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20300.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50630.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43972.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46996P328967  gw1.1968.1.1  113     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40062P280431  gw1.20270.11.1  51     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40079P280548  gw1.20422.12.1  234  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40080P280554  gw1.20422.20.1  13  AT1G30750   similar to Hypothetical protein CBG24759 [Caenorhabditis briggsae] (GB:CAE56916.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1720 (InterPro:IPR013182) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40163P281137  gw1.215.37.1  13  AT2G26710   CYP734A1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47122P329851  gw1.2281.1.1  128     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47123P329860  gw1.2281.2.1  65     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40254P281773  gw1.2402.5.1  57  AT5G51545   LPA2 (LOW PSII ACCUMULATION2) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40269P281880  gw1.2479.3.1  3     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40345P282412  gw1.278.14.1  10  AT2G22425   signal peptidase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40355P282483  gw1.28.1028.118  AT3G10010   DML2 (DEMETER‐LIKE 2); 4 iron 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47239P330671  gw1.28.124.1  55     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47240P330678  gw1.28.16.1  72     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40387P282708  gw1.28.283.1  12  AT3G43240   ARID/BRIGHT DNA‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40412P282883  gw1.28.642.1  15  AT2G28260   ATCNGC15 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40449P283137  gw1.2809.2.1  39  AT5G22540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22550.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40554P283878  gw1.3093.3.1  205  AT5G50260   cysteine proteinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47329P331298  gw1.3272.9.1  52  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40594P284155  gw1.337.112.18  AT2G03220   ATFUT1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40595P284161  gw1.337.118.115  AT5G67470   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40596P284171  gw1.337.131.122  AT1G11000   MLO4 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40599P284191  gw1.337.169.116  AT4G33410   signal peptide peptidase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40603P284217  gw1.337.256.173  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40604P284226  gw1.337.258.135  AT3G17550   NLI interacting factor (NIF) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47382P331672  gw1.3776.5.1  168     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40777P285433  gw1.40.747.1  139  AT4G25000   AMY1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40801P285604  gw1.40.94.1  110  AT5G43330   malate dehydrogenase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40804P285624  gw1.40.97.1  9  AT3G60510   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40841P285884  gw1.41.255.1  9  AT3G03910   glutamate dehydrogenase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40843P285896  gw1.41.261.1  35  AT3G03910   glutamate dehydrogenase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47473P332309  gw1.4152.1.1  21     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40904P286324  gw1.418.16.1  21  AT2G22830   SQE2 (SQUALENE EPOXIDASE 2); oxidoreductase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40997P286978  gw1.442.256.111  AT2G32100   OFP16 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41001P287005  gw1.442.76.1  8  AT1G64450   proline‐rich family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41027P287186  gw1.468.11.1  21  AT5G38940   manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41030P287208  gw1.4726.3.1  219  AT4G23340   oxidoreductase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41064P287443  gw1.5028.1.1  163  AT1G15100   RHA2A (RING‐H2 finger A2A); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41104P287728  gw1.568.5.1  8  AT1G07650   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41105P287729  gw1.5682.1.1  192  AT5G23940   EMB3009 (EMBRYO DEFECTIVE 3009); transferase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41145P288012  gw1.6002.2.1  105  AT1G18880   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41254P288778  gw1.659.118.12  AT3G23380   RIC5 (ROP‐INTERACTIVE CRIB MOTIF‐CONTAINING PROTEIN 5) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41255P288785  gw1.659.125.120  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41257P288799  gw1.659.139.122  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41258P288801  gw1.659.157.114  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41355P289480  gw1.692.9.1  4  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41361P289526  gw1.70.150.1  7  AT3G04720   PR‐4 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47853P334963  gw1.825.6.1  4  AT1G69730   protein kinase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41554P290876  gw1.854.19.1  9  AT4G08370   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41559P290907  gw1.859.1.1  25  AT1G10460   GLP7 (GERMIN‐LIKE PROTEIN 7); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47871P335085  gw1.86.255.1  66     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41622P291349  gw1.88.105.1  118  AT3G26782   binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47906P335332  gw1.88.204.1  21  AT5G61840   GUT1; catalytic 



XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20989P146920  gw1.I.134.1  7  AT3G15890   protein kinase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20990P146928  gw1.I.1353.1  54  AT1G07645   lactoylglutathione lyase family protein / glyoxalase I family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21080P147556  gw1.I.2249.1  96  AT2G30140   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21183P148275  gw1.I.3273.1  11  AT5G14020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G73390.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G73390.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G73390.3); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO49073.1); contains InterPro domain BRO1 (InterPro:IPR004328) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21188P148313  gw1.I.331.1  30  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48056P336381  gw1.I.3405.1  96     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21221P148544  gw1.I.3581.1  8  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21223P148560  gw1.I.3597.1  3  AT1G17840   ABCG11 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21514P150595  gw1.I.662.1  15  AT3G44200   NEK6 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21611P151273  gw1.I.7711.1  1  AT1G27385   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66165.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF493 (InterPro:IPR007454) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21722P152053  gw1.I.8641.1  45  AT1G64355   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65822.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21740P152180  gw1.I.8852.1  112  AT4G25700   CHY1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21937P153557  gw1.II.1539.1  44  AT1G78160   APUM7 (ARABIDOPSIS PUMILIO 7); RNA binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22055P154383  gw1.II.2522.1  133  AT4G23750   CRF2 (CYTOKININ RESPONSE FACTOR 2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22080P154557  gw1.II.270.1  54  AT4G13090   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22102P154710  gw1.II.2878.1  1  AT3G59280   TXR1 (THAXTOMIN A RESISTANT 1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48306P338130  gw1.II.3558.1  1     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48323P338251  gw1.II.3920.1  101     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48334P338330  gw1.II.603.1  41     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22488P157413  gw1.III.186.1  94  AT1G16260   protein kinase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48383P338673  gw1.III.2411.1 9     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48426P338974  gw1.IV.1075.1 13  AT1G22370   ATUGT85A5 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A5); glucuronosyltransferase/ transferase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22759P159309  gw1.IV.1395.1 30  AT1G47670   amino acid transporter family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22766P159360  gw1.IV.1499.1 109  AT2G32730   26S proteasome regulatory subunit 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22778P159440  gw1.IV.1582.1 9  AT3G28540   AAA‐type ATPase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22832P159821  gw1.IV.2293.1 16  AT2G20840   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48467P339259  gw1.IV.2378.1 73  AT1G74100   sulfotransferase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48475P339312  gw1.IV.2590.1 119     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 65  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23035P161241  gw1.IV.4597.1 1  ATCG00730   A chloroplast gene encoding subunit IV of the cytochrome b6/f complex 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23038P161264  gw1.IV.4613.1 6  AT3G02110   SCPL25 (serine carboxypeptidase‐like 25); serine carboxypeptidase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23115P161800  gw1.IX.1264.1 12  AT4G38650   glycosyl hydrolase family 10 protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23121P161843  gw1.IX.1321.1 52  AT4G38700   disease resistance‐responsive family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23134P161935  gw1.IX.1435.1 25  AT5G18060   auxin‐responsive protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23232P162621  gw1.IX.2548.1 49  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23312P163178  gw1.IX.3396.1 41  AT5G19440   cinnamyl‐alcohol dehydrogenase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23344P163404  gw1.IX.3671.1 138  AT4G30880   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23444P164106  gw1.IX.480.1  141  AT4G14480   protein kinase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23478P164344  gw1.IX.600.1  311  AT4G19170   NCED4 (NINE‐CIS‐EPOXYCAROTENOID DIOXYGENASE 4) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23560P164916  gw1.V.1472.1  4  AT1G35180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G35170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61100.1); contains InterPro domain TRAM 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23631P165416  gw1.V.2201.1  11  ATCG00730   A chloroplast gene encoding subunit IV of the cytochrome b6/f complex 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23664P165646  gw1.V.2503.1  176  AT5G09280   pectate lyase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48664P340638  gw1.V.3803.1  67     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23842P166893  gw1.V.417.1  113  AT5G50860   protein kinase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48703P340911  gw1.V.4261.1  48     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48707P340942  gw1.V.4286.1  18     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48710P340960  gw1.V.4316.1  31     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48711P340967  gw1.V.4325.1  3     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48783P341473  gw1.V.5036.1  80     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23965P167749  gw1.V.724.1  67  AT4G39235   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93095.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24049P168340  gw1.VI.1317.1 10  AT2G41810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G41800.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23583.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF642 (InterPro:IPR006946); contains InterPro domain Galactose‐
binding like (InterPro:IPR008979) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24135P168940  gw1.VI.1927.1 270  AT3G02875   ILR1 (IAA‐LEUCINE RESISTANT 1); metallopeptidase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24257P169793  gw1.VI.320.1  47  AT2G26260   AT3BETAHSD/D2 (3BETA‐HYDROXYSTEROID‐DEHYDROGENASE/DECARBOXYLASE ISOFORM 2); 3‐beta‐hydroxy‐delta5‐steroid dehydrogenase/ sterol‐4‐alpha‐carboxylate 3‐dehydrogenase (decarboxylating) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24343P170401  gw1.VI.841.1  45  AT1G79480   similar to glycosyl hydrolase family protein 17 [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67460.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78496.1); contains InterPro domain X8 (InterPro:IPR012946) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24484P171385  gw1.VII.1957.1  116  AT4G39710   immunophilin 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24539P171769  gw1.VII.2593.1  38  AT3G48560   AHAS 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48910P342358  gw1.VII.2711.1  224     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48918P342416  gw1.VII.2815.1  66     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24677P172739  gw1.VII.413.1  6  AT5G45200   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24779P173448  gw1.VIII.1349.1  12  AT1G54310   RNA binding 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48970P342783  gw1.VIII.1959.1  81     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48999P342980  gw1.VIII.280.1 60  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49030P343199  gw1.X.1695.1  39  AT3G55990   Encodes ESK1 (Eskimo1).  A member of a large gene family of DUF231 domain proteins whose members encode a total of 45 proteins of unknown function.  ESK1 functions as a negative regulator of cold acclimation.  Mutations in the ESK1 gene provides strong 
freezing tolerance. 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25217P176515  gw1.X.202.1  97  ATCG00490   large subunit of RUBISCO. 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25320P177238  gw1.X.303.1  5  AT1G58320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G35525.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42113.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49046P343314  gw1.X.3554.1  115     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25399P177787  gw1.X.3856.1  39  AT4G02280   SUS3; UDP‐glycosyltransferase/ sucrose synthase/ transferase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25419P177930  gw1.X.4160.1  76  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25635P179443  gw1.X.6411.1  53  AT2G01730   ATCPSF73‐II 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25723P180055  gw1.XI.1257.1 29  AT4G04640   ATPC1 (ATP synthase gamma chain 1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25724P180065  gw1.XI.1265.1 251  AT1G20030   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49165P344142  gw1.XI.1339.1 118     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25764P180344  gw1.XI.1713.1 53  AT1G12020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62422.1); similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97977.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49240P344671  gw1.XI.2454.1 3     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49290P345019  gw1.XI.3195.1 72     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26046P182317  gw1.XII.1330.1  136  AT5G51110   similar to dehydratase family [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29810.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62291.1); contains InterPro domain Transcriptional coactivator/pterin dehydratase (InterPro:IPR001533) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49411P345864  gw1.XIII.2272.1  16     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49415P345895  gw1.XIII.2332.1  28     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26411P184874  gw1.XIII.259.1 29  AT3G10910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26453P185165  gw1.XIII.2965.1  3  AT5G54860   integral membrane transporter family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26474P185313  gw1.XIII.3166.1  5  AT5G45820   SnRK3.6 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26514P185597  gw1.XIII.460.1 198  AT3G62200   similar to EDA32 (embryo sac development arrest 32) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17351.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF537 (InterPro:IPR007491) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26575P186022  gw1.XIV.1092.1  1  AT4G32730   ATMYB3R1 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26723P187055  gw1.XIV.2623.1  51  AT1G02900   RALFL1 (RALF‐LIKE 1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26880P188157  gw1.XIV.432.1 14  AT3G20020   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26930P188507  gw1.XIX.1167.1  128  AT1G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67610.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67610.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18262.1) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26942P188592  gw1.XIX.1375.1  5  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49616P347305  gw1.XIX.1483.1  3     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26955P188680  gw1.XIX.1549.1  1  AT5G65660   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26998P188983  gw1.XIX.1883.1  41  AT1G71692   AGL12 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27038P189266  gw1.XIX.2213.1  78  AT1G34220   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G35730.1); similar to hypothetical protein [Carica papaya] (GB:ABS32229.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF292 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27087P189607  gw1.XIX.2771.1  101  AT4G36130   60S ribosomal protein L8 (RPL8C) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27125P189872  gw1.XIX.631.1 1  AT3G11480   BSMT1; S‐adenosylmethionine‐dependent methyltransferase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27177P190235  gw1.XV.1235.1  7  AT1G74780   nodulin family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49728P348089  gw1.XV.1302.1  146     



XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27334P191334  gw1.XV.2838.1  66  AT5G23260   ABS 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27466P192261  gw1.XVI.1064.1  58  AT3G21850   ASK9 (ARABIDOPSIS SKP1‐LIKE 9); ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49824P348759  gw1.XVI.2114.1  59     
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27574P193017  gw1.XVI.2246.1  135  AT3G09180   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45433.1); contains domain Positive stranded ssRNA viruses (SSF88633) 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27646P193521  gw1.XVI.2992.1  67  AT4G05160   4‐coumarate‐‐CoA ligase 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27675P193722  gw1.XVI.3447.1  3  AT3G54090   pfkB‐type carbohydrate kinase family protein 
XY  XY1396  1396  14  2  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27780P194459  gw1.XVII.1076.1  169  AT2G42590   GRF9 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28646P200516  estExt_fgenesh4_pg.C_101110001  100  AT3G30390   amino acid transporter family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28683P200775  estExt_fgenesh4_pg.C_1220019  94  AT5G23250   succinyl‐CoA ligase (GDP‐forming) alpha‐chain 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28721P201045  estExt_fgenesh4_pg.C_132170001  179  AT2G05380   GRP3S (GLYCINE‐RICH PROTEIN 3 SHORT ISOFORM) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28768P201376  estExt_fgenesh4_pg.C_1480006  30  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28826P201778  estExt_fgenesh4_pg.C_1930010  5  AT4G31360   selenium binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28842P201894  estExt_fgenesh4_pg.C_2080005  89  AT5G06630   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28967P202765  estExt_fgenesh4_pg.C_410108  121  AT5G56760   SAT‐52 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29025P203169  estExt_fgenesh4_pg.C_65530001  51  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29071P203491  estExt_fgenesh4_pg.C_860034  23  AT1G09812   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G58007.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G58007.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93376.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29097P203679  estExt_fgenesh4_pg.C_8720001  76  AT1G29670   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29238P204662  estExt_fgenesh4_pm.C_400146  3  AT5G65860   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41926P293482  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0089  71  AT5G15180   peroxidase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28218P197524  estExt_Genewise1_v1.C_1070026  25  AT5G53900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15240.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39314.1); contains domain PTHR13902:SF3 (PTHR13902:SF3); contains domain PTHR13902 (PTHR13902) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28233P197625  estExt_Genewise1_v1.C_1210066  64  AT3G02920   replication protein‐related 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28282P197970  estExt_Genewise1_v1.C_1300216  7  AT1G49740   phospholipase C 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28335P198339  estExt_Genewise1_v1.C_1460027  70  AT1G29140   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28354P198477  estExt_Genewise1_v1.C_1550123  33  AT3G62870   60S ribosomal protein L7A (RPL7aB) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28507P199546  estExt_Genewise1_v1.C_4230017  1  AT5G16250   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO50168.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28519P199629  estExt_Genewise1_v1.C_440659  1  AT5G62650   similar to hypothetical protein OsI_000940 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY73093.1); similar to hypothetical protein OsJ_000926 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11101.1); similar to Os01g0225300 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001042459.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28595P200162  estExt_Genewise1_v1.C_7780001  145  AT2G23620   esterase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53840P376871  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2503  84     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41742P292188  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3991  16  AT1G01490   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52231P365609  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV0843  3     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42090P294624  eugene3.00050621  221  AT3G09370   MYB3R‐3 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42120P294835  eugene3.00061366  117     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53034P371225  eugene3.00070586  5     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52965P370742  eugene3.00080039  11     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42214P295494  eugene3.00102261  5  AT5G46520   ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52653P368561  eugene3.00110041  160     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52472P367291  eugene3.00120613  176     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10033P070229  eugene3.00130199  26  AT4G14950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71145.1); contains domain PTHR10281:SF1 (PTHR10281:SF1); contains domain PTHR10281 (PTHR10281) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10110P070765  eugene3.00130435  7  AT5G28640   GIF1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10163P071137  eugene3.00130578  11  AT1G54390   PHD finger protein‐related 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10190P071326  eugene3.00130651  20  AT2G44900   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / F‐box family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10195P071363  eugene3.00130676  134  AT3G28460   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74970.1); contains InterPro domain Protein of unknown function methylase putative (InterPro:IPR016065) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10271P071897  eugene3.00130895  72  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42316P296212  eugene3.00131168  57     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52262P365825  eugene3.00131170  119     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10506P073537  eugene3.00140333  154  AT4G00310   EDA8 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10532P073719  eugene3.00140454  1  AT2G46540   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93335.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10544P073804  eugene3.00140494  110  AT4G00840   zinc ion binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10622P074354  eugene3.00140775  35  AT4G02560   LD (LUMINIDEPENDENS); transcription factor 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10626P074380  eugene3.00140789  2  AT2G47890   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10695P074859  eugene3.00141004  77  AT4G38390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76270.1); similar to axi 1 [Nicotiana tabacum] (GB:CAA56570.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47467.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF246 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10701P074904  eugene3.00141039  89  AT3G21630   CERK1 (CHITIN ELICITOR RECEPTOR KINASE 1); kinase/ receptor signaling protein/ transmembrane receptor protein kinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10758P075300  eugene3.00141278  138     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10766P075361  eugene3.00141314  98  AT4G35180   LHT7 (LYS/HIS TRANSPORTER 7); amino acid transmembrane transporter 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10767P075366  eugene3.00141316  15  AT5G46070   GTP binding / GTPase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52172P365193  eugene3.00141343  5     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10812P075680  eugene3.00141552  35  AT4G03180   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22413.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10834P075837  eugene3.00150068  172  AT4G27670   HSP21 (HEAT SHOCK PROTEIN 21) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10859P076008  eugene3.00150154  215  AT3G24850   DNA binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10898P076280  eugene3.00150279  211  AT3G42660   nucleotide binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52075P364514  eugene3.00150484  28     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10966P076761  eugene3.00150616  232  AT3G49170   EMB2261 (EMBRYO DEFECTIVE 2261) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10984P076883  eugene3.00150676  4  AT5G35525   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G14870.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42338.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11061P077421  eugene3.00150956  3  AT1G25275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43403.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52047P364319  eugene3.00151008  38     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11163P078136  eugene3.00160036  21  AT5G35740   glycosyl hydrolase family protein 17 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11275P078919  eugene3.00160409  18  AT3G57950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42180.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN83225.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23380.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11322P079254  eugene3.00160580  57  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11353P079468  eugene3.00160663  37  AT3G15400   ATA20 (Arabidopsis thaliana anther 20) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11397P079776  eugene3.00160820  137  AT2G33730   DEAD box RNA helicase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11424P079968  eugene3.00160948  47  AT5G02180   amino acid transporter family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42396P296769  eugene3.00161023  8     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51932P363512  eugene3.00161225  137     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11555P080882  eugene3.00170018  229  AT1G67000   kinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11557P080893  eugene3.00170024  134  AT5G48380   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11606P081241  eugene3.00170230  25  AT5G40670   PQ‐loop repeat family protein / transmembrane family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11652P081560  eugene3.00170461  39  AT5G39350   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11670P081685  eugene3.00170500  23  AT3G29575   similar to TMAC2 (TWO OR MORE ABRES‐CONTAINING GENE 2) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02140.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49169.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1675 
(InterPro:IPR012463) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11707P081943  eugene3.00180198  49  AT5G15500   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11731P082114  eugene3.00180319  1  AT3G21360   oxidoreductase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11784P082486  eugene3.00180577  158  AT5G27100   ATGLR2.1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11952P083658  eugene3.00181212  236  AT5G36140   CYP716A2 (cytochrome P450 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11964P083744  eugene3.00181244  5  AT5G57140   PAP28 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11965P083749  eugene3.00181253  176  AT5G57170   macrophage migration inhibitory factor family protein / MIF family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12035P084243  eugene3.00190338  9  AT3G02990   ATHSFA1E 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51666P361653  eugene3.00190580  145     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12117P084819  eugene3.00190704  117  AT1G35340   ATP‐dependent protease La (LON) domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12136P084950  eugene3.00190787  5  AT1G71865   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64617.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12175P085224  eugene3.00190902  26  AT4G34620   SSR16 (ribosomal protein S16); structural constituent of ribosome 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12199P085391  eugene3.00190993  4  AT4G36430   peroxidase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42471P297297  eugene3.00191020  34     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12213P085488  eugene3.00191075  2  AT4G14390   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29321P205245  eugene3.00280069  4  AT3G26060   ATPRX Q; antioxidant/ peroxiredoxin 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29416P205907  eugene3.00290067  62  AT5G13620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G49290.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN72326.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29427P205985  eugene3.00290090  156  AT2G35660   CTF2A; monooxygenase 



XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29460P206214  eugene3.00290185  11  AT4G35300   TMT2 (TONOPLAST MONOSACCHARIDE TRANSPORTER2); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29515P206605  eugene3.00290366  8  AT3G47430   PEX11B 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29531P206716  eugene3.00400070  55  AT5G22550   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29546P206817  eugene3.00400126  9  AT2G44840   EREBP 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29724P208067  eugene3.00440143  13  AT2G30870   ATGSTF4 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42510P297568  eugene3.00640070  3  AT1G12210   RFL1 (RPS5‐LIKE 1); ATP binding / protein binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29862P209028  eugene3.00640203  39  AT1G73410   BW54 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29870P209087  eugene3.00640230  12  AT2G20585   NFD6 (NUCLEAR FUSION DEFECTIVE 6) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29881P209167  eugene3.00660004  68  AT5G03620   subtilase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29913P209386  eugene3.00660143  55  AT4G16295   SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29958P209705  eugene3.00700006  33  AT5G15710   F‐box family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30118P210823  eugene3.00860141  158  AT2G35612   similar to copper amine oxidase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30204P211424  eugene3.01070004  78  AT5G52100   CRR1 (CHLORORESPIRATION REDUCTION 1); dihydrodipicolinate reductase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30396P212766  eugene3.01230106  24  AT5G16160   similar to hypothetical protein [Cleome spinosa] (GB:ABD96920.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30430P213005  eugene3.01250021  3  AT1G71350   eukaryotic translation initiation factor SUI1 family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30487P213403  eugene3.01290018  1  AT3G47730   ATATH1 (ABC2 homolog 1); ATPase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30511P213572  eugene3.01310004  61  AT5G26740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05940.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95399.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF300 (InterPro:IPR005178) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30580P214060  eugene3.01330081  153  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30590P214125  eugene3.01340021  35  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51220P358533  eugene3.01340065  77     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42591P298135  eugene3.01350006  1     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30722P215048  eugene3.01470031  2  AT1G50180   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30825P215772  eugene3.01560007  91  AT1G57600   membrane bound O‐acyl transferase (MBOAT) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30847P215926  eugene3.01580039  69  AT2G04865   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25010.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41085.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51076P357520  eugene3.01600022  16     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30920P216438  eugene3.01660019  42  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30928P216494  eugene3.01660045  27  AT3G54070   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30931P216516  eugene3.01660048  15  AT5G35810   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G54070.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68568.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41965.1); contains InterPro domain 
Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30998P216980  eugene3.01730018  98  AT4G17770   ATTPS5 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31036P217251  eugene3.01810007  27  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31040P217274  eugene3.01810015  26  AT5G55670   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50847P355918  eugene3.02150001  20     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31272P218901  eugene3.02230035  90  AT5G17200   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31350P219444  eugene3.02660001  61  AT3G11080   disease resistance family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31396P219771  eugene3.02880002  57  AT4G13440   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31473P220305  eugene3.03420002  1  AT3G59770   SAC9 (suppressor of actin 9) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31491P220437  eugene3.03640009  66  AT5G27100   ATGLR2.1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42809P299657  eugene3.04040003  52     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55075P385513  eugene3.05760002  286     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31656P221592  eugene3.05910002  10  AT4G35785   transformer serine/arginine‐rich ribonucleoprotein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42836P299846  eugene3.06770001  81     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31754P222272  eugene3.06950001  52  AT4G13420   HAK5 (High affinity K+ transporter 5); potassium ion transmembrane transporter 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31779P222447  eugene3.07260002  177  AT1G60600   ABC4 (ABERRANT CHLOROPLAST DEVELOPMENT 4) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54107P378737  eugene3.07780001  14     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31861P223023  eugene3.08260004  50  AT2G44900   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / F‐box family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31877P223133  eugene3.08480003  42     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31969P223783  eugene3.100480001  94  AT5G04230   PAL3 (PHENYL ALANINE AMMONIA‐LYASE 3); phenylalanine ammonia‐lyase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32078P224546  eugene3.108760001  136  AT3G16230   RNA binding / catalytic 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32100P224695  eugene3.110380002  42  AT2G26750   epoxide hydrolase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32152P225062  eugene3.114450001  18  AT1G76760   ATY1 (Arabidopsis thioredoxin y1); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32153P225065  eugene3.11460002  156  AT2G02240   MEE66 (maternal effect embryo arrest 66) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32174P225212  eugene3.11620001  29  AT5G02830   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54265P379842  eugene3.117920001  2     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32224P225564  eugene3.12040001  127  AT5G03610   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32267P225867  eugene3.123790001  180  AT2G30350   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32271P225891  eugene3.124180001  195  AT5G66816   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50610.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71825.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32325P226271  eugene3.128660001  97  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32356P226490  eugene3.130860001  1  AT1G22550   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54308P380145  eugene3.131400001  28     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32452P227163  eugene3.137130001  9  AT1G03190   UVH6 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32528P227693  eugene3.14420002  39  AT1G64660   ATMGL; catalytic/ methionine gamma‐lyase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54348P380426  eugene3.148690001  84     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32649P228539  eugene3.15350001  25  AT5G23310   FSD3 (FE SUPEROXIDE DISMUTASE 3); iron superoxide dismutase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32682P228770  eugene3.155900001  110  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32722P229052  eugene3.158800001  10  AT5G52560   ATUSP (ARABIDOPSIS THALIANA UDP‐SUGAR PYROPHOSPHORYLASE); UTP‐monosaccharide‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:arabinose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:galactose‐1‐phosphate uridylyltransferase/ UTP:glucose‐1‐phosphate 
uridylyltransferase/ UTP:xy 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32794P229555  eugene3.164790001  198     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32814P229697  eugene3.16720001  179  AT3G27310   PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32905P230330  eugene3.17550002  32  AT2G31340   EMB1381 (EMBRYO DEFECTIVE 1381) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32917P230418  eugene3.177110001  106  AT1G14440   ATHB31 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 31); transcription factor 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32923P230455  eugene3.177770001  13  AT3G55160   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14954.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN72934.1); similar to unknown [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO72654.1); contains InterPro domain HEAT 
(InterPro:IPR000357) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32957P230696  eugene3.180960001  143  AT1G56660   unknown protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33087P231605  eugene3.194540001  10  AT1G72520   lipoxygenase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33088P231610  eugene3.194580001  44  AT1G65040   similar to zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G16090.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62198.1); contains InterPro domain Zinc finger 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54487P381400  eugene3.194590001  20     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33148P232031  eugene3.20040001  1  AT4G14930   acid phosphatase survival protein SurE 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33242P232688  eugene3.210050001  31  AT2G12190   cytochrome P450 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33252P232763  eugene3.210900001  57  AT5G45920   carboxylesterase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33364P233546  eugene3.22790002  95  AT2G15370   FUT5 (Fucosyltransferase 5); fucosyltransferase/ transferase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33379P233647  eugene3.23360001  209  AT5G24590   TIP 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33394P233754  eugene3.23650002  87  AT4G00290   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33462P234234  eugene3.25390001  1  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33504P234523  eugene3.26780001  64  AT1G30240   binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33520P234639  eugene3.27060001  3  AT4G13580   disease resistance‐responsive family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33555P234885  eugene3.27690001  87  AT3G52430   PAD4 (PHYTOALEXIN DEFICIENT 4); triacylglycerol lipase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33621P235345  eugene3.28660002  25  AT5G45230   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33670P235687  eugene3.29480004  3  AT5G23270   STP11 (SUGAR TRANSPORTER 11); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33741P236187  eugene3.30510002  59  AT3G46570   glycosyl hydrolase family 17 protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33846P236921  eugene3.32270001  41  AT3G14890   phosphoesterase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33847P236929  eugene3.32270002  138  AT3G48110   EDD1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33928P237494  eugene3.33180001  14     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33967P237768  eugene3.33690002  35  AT1G61690   zinc ion binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33980P237855  eugene3.33900002  9  AT5G61780   tudor domain‐containing protein / nuclease family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34005P238035  eugene3.34390002  12  AT2G32830   PHT5 (phosphate transporter 5); inorganic phosphate transmembrane transporter/ phosphate transmembrane transporter 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42986P300900  eugene3.36810001  108     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34078P238540  eugene3.38930002  2  AT1G25275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43403.1) 



XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54900P384287  eugene3.39510001  82     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34096P238666  eugene3.40520002  106  AT3G04400   EMB2171 (EMBRYO DEFECTIVE 2171); structural constituent of ribosome 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55005P385022  eugene3.47760002  54     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55039P385260  eugene3.51820001  1     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34233P239626  eugene3.53080002  21  AT3G59140   ATMRP14 (Arabidopsis thaliana multidrug resistance‐associated protein 14) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55052P385356  eugene3.53690001  67     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34285P239992  eugene3.57710001  101  AT5G55000   FIP2 (FH protein interacting protein 2); voltage‐gated potassium channel 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55080P385552  eugene3.58480001  23     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34310P240164  eugene3.60170001  1  AT3G04820   RNA binding / pseudouridylate synthase/ tRNA‐pseudouridine synthase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34311P240173  eugene3.60320001  53  AT5G39390   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34327P240287  eugene3.61860001  76  AT4G19170   NCED4 (NINE‐CIS‐EPOXYCAROTENOID DIOXYGENASE 4) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34376P240630  eugene3.66320001  8  AT5G66770   scarecrow transcription factor family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34405P240835  eugene3.69540001  46  AT5G45640   subtilase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34436P241051  eugene3.73570001  14  AT2G19620   Ndr family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34469P241281  eugene3.77170001  98  AT2G35658   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62316.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22322.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34520P241640  eugene3.84530001  82     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34528P241696  eugene3.85480001  64  AT2G14260   PIP (proline iminopeptidase); prolyl aminopeptidase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34572P242002  eugene3.90260001  43  AT2G17220   protein kinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34604P242225  eugene3.93910001  111  AT5G66760   SDH1‐1 (Succinate dehydrogenase 1‐1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53795P376555  fgenesh1_pg.C_LG_I002920  83     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53791P376530  fgenesh1_pg.C_LG_I002956  105     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53734P376131  fgenesh1_pg.C_LG_II000169  52     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53684P375781  fgenesh1_pg.C_LG_II001374  54     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53660P375610  fgenesh1_pg.C_LG_II001697  14     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53646P375513  fgenesh1_pg.C_LG_II001831  38     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53546P374814  fgenesh1_pg.C_LG_III000080 185     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53496P374459  fgenesh1_pg.C_LG_III000443 26     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53474P374310  fgenesh1_pg.C_LG_III000674 174     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53314P373189  fgenesh1_pg.C_LG_IV001172 47     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52844P369896  fgenesh1_pg.C_LG_IX000625 168     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52814P369686  fgenesh1_pg.C_LG_IX001397 233     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53221P372534  fgenesh1_pg.C_LG_V000789 1     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53171P372186  fgenesh1_pg.C_LG_VI000002 134     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53170P372181  fgenesh1_pg.C_LG_VI000005 20     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53058P371396  fgenesh1_pg.C_LG_VI001769 6     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52989P370914  fgenesh1_pg.C_LG_VII000876  153     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52786P369490  fgenesh1_pg.C_LG_X000080  161     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50269P351872  fgenesh1_pg.C_LG_X000084  10     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52755P369278  fgenesh1_pg.C_LG_X000204  22     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52670P368680  fgenesh1_pg.C_LG_X001965  44     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52473P367303  fgenesh1_pg.C_LG_XII000664  19     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52448P367126  fgenesh1_pg.C_LG_XII001064  12     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52446P367115  fgenesh1_pg.C_LG_XII001131  27     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52394P366747  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000520  55     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51708P361949  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000275  36     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51690P361819  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000359  115     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52026P364175  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000301  162     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51966P363749  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000893  2     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51883P363174  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000234  115     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51764P362341  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000549  7     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51288P359007  fgenesh1_pg.C_scaffold_123000043  160     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51216P358503  fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010  38     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51115P357797  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000019  214     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51071P357486  fgenesh1_pg.C_scaffold_163000041  36     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51010P357061  fgenesh1_pg.C_scaffold_171000030  34     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50998P356976  fgenesh1_pg.C_scaffold_173000013  28     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50938P356554  fgenesh1_pg.C_scaffold_184000018  103     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50857P355986  fgenesh1_pg.C_scaffold_210000032  135     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55787P390498  fgenesh1_pg.C_scaffold_21567000001  104     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54730P383097  fgenesh1_pg.C_scaffold_275000005  137     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55531P388708  fgenesh1_pg.C_scaffold_2885000001  44     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54751P383247  fgenesh1_pg.C_scaffold_291000002  2     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54768P383368  fgenesh1_pg.C_scaffold_304000002  1     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54784P383478  fgenesh1_pg.C_scaffold_314000005  59     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55538P388754  fgenesh1_pg.C_scaffold_3529000001  71     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55574P389005  fgenesh1_pg.C_scaffold_4215000001  47     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55579P389044  fgenesh1_pg.C_scaffold_4383000001  120     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51563P360928  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000074  43     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55614P389288  fgenesh1_pg.C_scaffold_5439000001  36     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55128P385888  fgenesh1_pg.C_scaffold_667000001  101     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55661P389616  fgenesh1_pg.C_scaffold_7172000002  236     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51476P360321  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000054  78     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50652P354552  fgenesh1_pg.C_scaffold_843000001  75     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51413P359884  fgenesh1_pg.C_scaffold_87000074  143     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53093P371643  fgenesh1_pm.C_LG_VI000521  5     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34645P242512  fgenesh4_kg.C_scaffold_29000007  2  AT5G47080   CKB1 (casein kinase II beta chain 1); protein kinase CK2 regulator 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12296P086068  fgenesh4_pg.C_LG_I000334  94     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43087P301609  fgenesh4_pg.C_LG_I000381  16  AT5G60900   RLK1 (RECEPTOR‐LIKE PROTEIN KINASE 1); carbohydrate binding / kinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12311P086173  fgenesh4_pg.C_LG_I000430  68  AT4G20840   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12314P086197  fgenesh4_pg.C_LG_I000464  9  AT3G24240   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12380P086655  fgenesh4_pg.C_LG_I000846  9  AT5G53340   galactosyltransferase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12434P087037  fgenesh4_pg.C_LG_I001200  97  AT3G59550   SYN3 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12460P087218  fgenesh4_pg.C_LG_I001363  3  AT1G79915   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45915.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12506P087538  fgenesh4_pg.C_LG_I001601  87  AT3G57240   BG3 (BETA‐1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12552P087862  fgenesh4_pg.C_LG_I001877  2     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12559P087909  fgenesh4_pg.C_LG_I001924  100  AT2G22440   similar to reverse transcriptase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12613P088288  fgenesh4_pg.C_LG_I002260  28  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12638P088462  fgenesh4_pg.C_LG_I002391  14  AT2G33500   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43163P302141  fgenesh4_pg.C_LG_I002419  28     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12649P088539  fgenesh4_pg.C_LG_I002450  5  AT4G13750   ATP binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12700P088900  fgenesh4_pg.C_LG_I002751  83  AT2G14210   ANR1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12706P088939  fgenesh4_pg.C_LG_I002763  196  AT3G43910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G26840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67267.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12724P089068  fgenesh4_pg.C_LG_I002835  24  AT5G05690   CYP90 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12731P089113  fgenesh4_pg.C_LG_I002865  11  AT1G65440   GTB1 (GLOBAL TRANSCRIPTION FACTOR GROUP B1); RNA binding / hydrolase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12751P089251  fgenesh4_pg.C_LG_I002998  41  AT3G07600   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12755P089281  fgenesh4_pg.C_LG_I003034  182  AT5G35810   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G54070.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68568.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41965.1); contains InterPro domain 
Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12886P090200  fgenesh4_pg.C_LG_II000416  46  AT1G06800   lipase class 3 family protein 



XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12921P090443  fgenesh4_pg.C_LG_II000597  77  AT1G34060   alliinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43249P302741  fgenesh4_pg.C_LG_II000927  68  AT5G48560   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13006P091038  fgenesh4_pg.C_LG_II001066  101  AT4G13730   RabGAP/TBC domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13055P091380  fgenesh4_pg.C_LG_II001342  36  AT5G53480   importin beta‐2 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13058P091403  fgenesh4_pg.C_LG_II001348  31  AT5G62280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G45360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49726.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1442 (InterPro:IPR009902) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13122P091851  fgenesh4_pg.C_LG_II001774  77  AT3G19020   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13247P092724  fgenesh4_pg.C_LG_II002509  1  AT3G56860   UBA2A; AU‐rich element binding / RNA binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13292P093038  fgenesh4_pg.C_LG_III000105 7  AT4G22970   AESP (ARABIDOPSIS HOMOLOG OF SEPARASE); peptidase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13303P093115  fgenesh4_pg.C_LG_III000156 85  AT4G04670   Met‐10+ like family protein / kelch repeat‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13305P093133  fgenesh4_pg.C_LG_III000165 118  AT1G74190   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13318P093221  fgenesh4_pg.C_LG_III000241 78  AT4G14840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71183.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13340P093376  fgenesh4_pg.C_LG_III000351 279  AT3G13300   VCS (VARICOSE); nucleotide binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43337P303357  fgenesh4_pg.C_LG_III000406 69     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13525P094672  fgenesh4_pg.C_LG_III001312 12  AT4G20310   metalloendopeptidase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13600P095196  fgenesh4_pg.C_LG_III001734 21  AT5G07040   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13604P095223  fgenesh4_pg.C_LG_III001752 180  AT1G11290   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43378P303640  fgenesh4_pg.C_LG_IV000121 28     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43381P303666  fgenesh4_pg.C_LG_IV000128 152  AT4G23180   CRK10 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13683P095778  fgenesh4_pg.C_LG_IV000358 54  AT5G59390   XH/XS domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13698P095885  fgenesh4_pg.C_LG_IV000452 3  AT4G18470   SNI1 (SUPPRESSOR OF NPR1‐1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43444P304105  fgenesh4_pg.C_LG_IV001056 66     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13868P097073  fgenesh4_pg.C_LG_IV001495 138  AT5G51080   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13928P097493  fgenesh4_pg.C_LG_IX000299 86  AT5G22800   EMB1030 (EMBRYO DEFECTIVE 1030); ATP binding / alanine‐tRNA ligase/ ligase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13973P097807  fgenesh4_pg.C_LG_IX000582 90  AT3G19310   phospholipase C 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13984P097885  fgenesh4_pg.C_LG_IX000667 28  AT4G34215   Encodes a member of the SGNH‐hydrolase superfamily of enzymes. The enzymes of the SGNH‐hydrolase superfamily facilitate the hydrolysis of ester 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13996P097969  fgenesh4_pg.C_LG_IX000720 1  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 (InterPro:IPR015023) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14083P098575  fgenesh4_pg.C_LG_IX001316 86  AT4G33740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49845.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14086P098597  fgenesh4_pg.C_LG_IX001326 1  AT1G06170   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14089P098623  fgenesh4_pg.C_LG_IX001330 139  AT2G32990   ATGH9B8 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B8); hydrolase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43486P304401  fgenesh4_pg.C_LG_IX001557 129     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14148P099034  fgenesh4_pg.C_LG_V000145 133  AT1G15570   CYCA2;3 (CYCLIN A2;3); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14168P099170  fgenesh4_pg.C_LG_V000287 8  AT5G08350   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43496P304470  fgenesh4_pg.C_LG_V000419 159     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14261P099822  fgenesh4_pg.C_LG_V000771 14  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14280P099960  fgenesh4_pg.C_LG_V000922 1  AT1G02120   VAD1 (VASCULAR ASSOCIATED DEATH1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14289P100017  fgenesh4_pg.C_LG_V000999 27  AT1G80830   ATNRAMP1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14304P100123  fgenesh4_pg.C_LG_V001110 70  AT5G40451   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40450.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40450.1); similar to enolase‐phosphatase e‐1 [Aedes aegypti] (GB:XP_001657693.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14402P100812  fgenesh4_pg.C_LG_VI000128 102  AT1G53420   serine/threonine protein kinase‐related 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14446P101122  fgenesh4_pg.C_LG_VI000341 156  AT5G22540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22550.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14472P101302  fgenesh4_pg.C_LG_VI000460 29  AT4G09040   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14498P101483  fgenesh4_pg.C_LG_VI000588 121  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14567P101969  fgenesh4_pg.C_LG_VI000937 122  AT4G29790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14643P102499  fgenesh4_pg.C_LG_VI001345 52  AT5G65930   KCBP 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14650P102549  fgenesh4_pg.C_LG_VI001367 50  AT5G06200   integral membrane family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14765P103353  fgenesh4_pg.C_LG_VII000089  43  AT4G28410   aminotransferase‐related 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14771P103395  fgenesh4_pg.C_LG_VII000136  108  AT5G22800   EMB1030 (EMBRYO DEFECTIVE 1030); ATP binding / alanine‐tRNA ligase/ ligase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14802P103608  fgenesh4_pg.C_LG_VII000301  8  AT3G19620   glycosyl hydrolase family 3 protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14832P103820  fgenesh4_pg.C_LG_VII000511  200  AT1G65280   heat shock protein binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43584P305082  fgenesh4_pg.C_LG_VII000595  3     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14858P104004  fgenesh4_pg.C_LG_VII000697  236  AT3G05220   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14989P104921  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000142  180  AT5G04820   OFP13 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14992P104940  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000162  102  AT1G54740   similar to structural constituent of ribosome [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22110.1); similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96485.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15002P105011  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000226  58  AT3G50580   histamine receptor 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43614P305295  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000316  76     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15051P105357  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000477  69  AT1G76750   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G39340.1); similar to ECA1 protein [Hordeum vulgare] (GB:AAF23356.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1278 (InterPro:IPR010701) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15095P105662  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000711  36  AT1G79440   SSADH 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15191P106332  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001223  83  AT2G01818   zinc ion binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15262P106831  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001607  114  AT1G24470   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15292P107043  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001790  109  AT5G18920   similar to Os05g0404300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055502.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71063.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15359P107510  fgenesh4_pg.C_LG_X000230  95  AT2G23820   metal‐dependent phosphohydrolase HD domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43683P305779  fgenesh4_pg.C_LG_X000543  50     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43692P305841  fgenesh4_pg.C_LG_X000733  65     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15506P108536  fgenesh4_pg.C_LG_X001201  18  AT3G25640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G23100.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42071.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15519P108631  fgenesh4_pg.C_LG_X001261  32  AT1G69050   unknown protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15577P109033  fgenesh4_pg.C_LG_X001582  54  AT1G58210   EMB1674 (EMBRYO DEFECTIVE 1674) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15659P109613  fgenesh4_pg.C_LG_X002225  103  AT1G32583   similar to TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24972.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47061.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15720P110039  fgenesh4_pg.C_LG_XI000169 15  AT3G18670   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43770P306386  fgenesh4_pg.C_LG_XI000631 58     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15818P110725  fgenesh4_pg.C_LG_XI000943 120  AT5G53920   ribosomal protein L11 methyltransferase‐related 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15872P111098  fgenesh4_pg.C_LG_XII000072  127  AT5G54300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G61260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39207.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF761 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15879P111153  fgenesh4_pg.C_LG_XII000144  88  AT5G62760   nuclear protein ZAP‐related 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15943P111600  fgenesh4_pg.C_LG_XII000412  144  AT4G02750   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15977P111833  fgenesh4_pg.C_LG_XII000667  16  AT1G48720   similar to integrase [Cucumis melo] (GB:ABR67407.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43841P306882  fgenesh4_pg.C_LG_XII000811  26     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16007P112046  fgenesh4_pg.C_LG_XII000843  48  AT4G26830   hydrolase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16062P112428  fgenesh4_pg.C_LG_XII001190  113  AT5G60030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G75335.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66187.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16070P112485  fgenesh4_pg.C_LG_XII001227  65  AT3G54400   aspartyl protease family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16103P112718  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000195  96  AT3G22930   calmodulin 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43909P307358  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001327  9     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16291P114033  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001344  18  AT4G21865   unknown protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43978P307843  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000364  27     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43994P307954  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000624  53     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16421P114943  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000970  13  AT1G06930   unknown protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16499P115487  fgenesh4_pg.C_LG_XV000505  44  AT1G48120   calcineurin‐like phosphoesterase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16521P115643  fgenesh4_pg.C_LG_XV000653  250  AT1G66350   RGL1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16537P115756  fgenesh4_pg.C_LG_XV000741  13  AT5G50720   ATHVA22E (Arabidopsis thaliana HVA22 homologue E) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16539P115768  fgenesh4_pg.C_LG_XV000751  45  AT3G48710   GTP binding / RNA binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44053P308367  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000405  9     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16664P116644  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000487  35  AT1G71390   disease resistance family protein / LRR family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44066P308456  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000846  24     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16709P116958  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000909  28  AT5G43290   WRKY49 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16724P117063  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001030  183  AT1G63540   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16737P117158  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001130  28  AT3G03450   RGL2 (RGA‐LIKE 2); transcription factor 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16738P117160  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001131  24  AT3G61250   AtMYB17 (myb domain protein 17); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44084P308586  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001138  88     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16806P117641  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000366  3  AT4G04640   ATPC1 (ATP synthase gamma chain 1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16836P117850  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000032  81  AT3G17900   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70781.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41033.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16861P118026  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000231  83  AT4G25050   ACP4 (ACYL CARRIER PROTEIN 4) 



XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44148P309035  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000652  140     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16918P118426  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000671  65  AT5G19650   OFP8 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16924P118467  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000704  68  AT1G62270   F‐box family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16952P118663  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000896  2  AT1G15290   binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16970P118786  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001010  1  AT2G12646   similar to zinc‐binding protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16981P118865  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001050  91  AT2G32240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.2); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63724.1); contains domain PD023692 (PD023692); contains domain PTHR23160 (PTHR23160) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34700P242897  fgenesh4_pg.C_scaffold_107000049  25     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44271P309891  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000051  94  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34856P243989  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000021  1  AT4G10720   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34879P244153  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000089  143  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34886P244196  fgenesh4_pg.C_scaffold_1210000001  13  AT4G31710   ATGLR2.4 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34970P244789  fgenesh4_pg.C_scaffold_127000075  25  AT4G19980   unknown protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35017P245119  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000055  20  AT4G34420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G15730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47777.1); contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44411P310876  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000064  202     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35119P245833  fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  1  AT4G17565   F‐box family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35165P246153  fgenesh4_pg.C_scaffold_140000036  65  AT5G44030   IRX5 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44467P311267  fgenesh4_pg.C_scaffold_1402000001  107     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35176P246227  fgenesh4_pg.C_scaffold_14150000001  2  AT4G12560   F‐box family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35180P246256  fgenesh4_pg.C_scaffold_142000003  200  AT4G14480   protein kinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44488P311410  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000012  4     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44507P311545  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000004  57     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35252P246764  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000049  9  AT5G49620   AtMYB78 (myb domain protein 78); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35343P247401  fgenesh4_pg.C_scaffold_15449000001  46     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35351P247457  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000014  117  AT3G29970   germination protein‐related 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35403P247816  fgenesh4_pg.C_scaffold_158000027  76  AT4G02640   BZO2H1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35435P248042  fgenesh4_pg.C_scaffold_16014000001  187     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44627P312389  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000020  158     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35478P248344  fgenesh4_pg.C_scaffold_16349000001  17  ATCG00500   Encodes the carboxytransferase beta subunit of the Acetyl‐CoA carboxylase (ACCase) complex in plastids. This complex catalyzes the carboxylation of acetyl‐CoA to produce malonyl‐CoA 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35497P248473  fgenesh4_pg.C_scaffold_164000068  14  AT3G43920   DCL3 (DICER‐LIKE 3); RNA binding / ribonuclease III 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35572P249000  fgenesh4_pg.C_scaffold_169000027  2  AT4G02940   oxidoreductase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35587P249104  fgenesh4_pg.C_scaffold_170000029  8  AT5G48380   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35630P249409  fgenesh4_pg.C_scaffold_1736000001  142  AT1G63360   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35815P250705  fgenesh4_pg.C_scaffold_19052000001  25  AT5G57655   xylose isomerase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44835P313842  fgenesh4_pg.C_scaffold_193000016  40  AT5G65940   CHY1 (BETA‐HYDROXYISOBUTYRYL‐COA HYDROLASE 1); 3‐hydroxyisobutyryl‐CoA hydrolase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44856P313990  fgenesh4_pg.C_scaffold_196000032  33     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44866P314056  fgenesh4_pg.C_scaffold_19830000001  60     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44880P314160  fgenesh4_pg.C_scaffold_200000001  15  AT5G45160   root hair defective 3 GTP‐binding (RHD3) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35951P251656  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000037  99  AT4G08250   scarecrow transcription factor family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35978P251846  fgenesh4_pg.C_scaffold_203000001  21  AT5G08110   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44965P314752  fgenesh4_pg.C_scaffold_214000014  37     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36122P252852  fgenesh4_pg.C_scaffold_21694000001  34  AT1G22770   GI 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36155P253080  fgenesh4_pg.C_scaffold_219000009  234  AT5G41790   CIP1 (COP1‐INTERACTIVE PROTEIN 1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45045P315310  fgenesh4_pg.C_scaffold_228000012  86     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36220P253539  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000008  64  AT1G40390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G43760.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45062P315432  fgenesh4_pg.C_scaffold_231000004  2     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36229P253601  fgenesh4_pg.C_scaffold_234000017  25  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36245P253713  fgenesh4_pg.C_scaffold_2423000001  5  AT4G11280   ACS6 (1‐AMINOCYCLOPROPANE‐1‐CARBOXYLIC ACID (ACC) SYNTHASE 6) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36285P253991  fgenesh4_pg.C_scaffold_256000006  46  AT3G60980   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36306P254137  fgenesh4_pg.C_scaffold_262000003  16  AT1G16790   ribosomal protein‐related 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36320P254234  fgenesh4_pg.C_scaffold_2667000001  214  AT1G13190   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36334P254334  fgenesh4_pg.C_scaffold_2712000001  257  AT5G24590   TIP 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45169P316179  fgenesh4_pg.C_scaffold_277000007  87     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36367P254568  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000098  9  AT1G07910   RNL 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36390P254726  fgenesh4_pg.C_scaffold_281000008  28  AT2G34400   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36397P254778  fgenesh4_pg.C_scaffold_2828000001  59  AT3G47090   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36606P256242  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000003  72  AT5G22760   PHD finger family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36627P256384  fgenesh4_pg.C_scaffold_3484000001  3  AT3G45220   serpin 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45266P316858  fgenesh4_pg.C_scaffold_3605000001  2     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45302P317108  fgenesh4_pg.C_scaffold_3773000001  25  AT5G45470   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36691P256833  fgenesh4_pg.C_scaffold_390000004  51  AT1G28350   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36718P257026  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021  28  AT5G37570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36793P257551  fgenesh4_pg.C_scaffold_41000021  229  AT1G48090   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36807P257645  fgenesh4_pg.C_scaffold_41000116  188  AT2G16920   PFU2 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45373P317608  fgenesh4_pg.C_scaffold_4131000001  7     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45414P317892  fgenesh4_pg.C_scaffold_44000215  11  AT3G47570   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36903P258316  fgenesh4_pg.C_scaffold_4470000001  124  AT5G48930   transferase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36926P258482  fgenesh4_pg.C_scaffold_481000007  20  AT1G22540   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36972P258799  fgenesh4_pg.C_scaffold_522000002  40  AT5G52430   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45506P318541  fgenesh4_pg.C_scaffold_5388000001  125  AT1G55210   disease resistance response 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45538P318765  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000179  76     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37098P259682  fgenesh4_pg.C_scaffold_6248000001  101  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45588P319110  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000105  104  AT3G26040   transferase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37153P260069  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000205  26  AT4G00350   MATE efflux family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37154P260077  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000210  66  AT2G20562   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G31090.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39329.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37192P260342  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000025  126  AT2G27770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G36470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16683.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF868 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45626P319378  fgenesh4_pg.C_scaffold_6601000001  206     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45629P319398  fgenesh4_pg.C_scaffold_6644000001  146     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37255P260779  fgenesh4_pg.C_scaffold_6972000001  102  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37321P261245  fgenesh4_pg.C_scaffold_709000001  287  AT1G78780   pathogenesis‐related family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45686P319798  fgenesh4_pg.C_scaffold_731000001  55     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37366P261561  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000022  83  AT4G29090   reverse transcriptase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45739P320170  fgenesh4_pg.C_scaffold_7703000001  41     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37408P261854  fgenesh4_pg.C_scaffold_8048000001  111     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37426P261982  fgenesh4_pg.C_scaffold_8201000001  203  AT4G03460   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45787P320508  fgenesh4_pg.C_scaffold_821000003  215     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37491P262431  fgenesh4_pg.C_scaffold_8661000001  109  AT5G03540   ATEXO70A1 (EXOCYST SUBUNIT EXO70 FAMILY PROTEIN A1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45856P320986  fgenesh4_pg.C_scaffold_9257000001  9     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37575P263023  fgenesh4_pg.C_scaffold_9351000001  13  AT1G67520   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45872P321101  fgenesh4_pg.C_scaffold_9679000001  22  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17188P120312  fgenesh4_pm.C_LG_II000539 31  AT1G10130   ECA3 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17242P120693  fgenesh4_pm.C_LG_II001149 14  AT4G13140   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46123.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17284P120982  fgenesh4_pm.C_LG_III000402  202  AT4G00680   actin‐depolymerizing factor 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17303P121121  fgenesh4_pm.C_LG_III000652  92  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45935P321544  fgenesh4_pm.C_LG_IX000318  28  AT5G67360   ARA12; subtilase 



XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17411P121873  fgenesh4_pm.C_LG_IX000463  1  AT2G26760   CYCB1;4; cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45940P321578  fgenesh4_pm.C_LG_V000320 17  AT4G08570   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein / copper chaperone (CCH)‐related 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17511P122577  fgenesh4_pm.C_LG_VI000232  2  AT3G28345   ABC transporter family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17752P124264  fgenesh4_pm.C_LG_X000603 112  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17796P124566  fgenesh4_pm.C_LG_XI000259  57  AT1G78850   curculin‐like (mannose‐binding) lectin family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17800P124597  fgenesh4_pm.C_LG_XI000331  1  AT4G21440   ATM4 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17864P125046  fgenesh4_pm.C_LG_XIII000091  73  AT3G47110   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17940P125576  fgenesh4_pm.C_LG_XIX000179  8  AT2G40730   HEAT repeat‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18032P126222  fgenesh4_pm.C_LG_XVII000148  2  AT3G47890   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45994P321954  fgenesh4_pm.C_scaffold_147000025  9  AT1G29150   ATS9 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37695P263859  fgenesh4_pm.C_scaffold_164000015  126  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18234P127637  grail3.0002004902  116  AT5G64080   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18455P129179  grail3.0003098601  104  AT4G24480   serine/threonine protein kinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18470P129284  grail3.0004011601  2  AT3G12150   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81264.1); contains domain PTHR13617 (PTHR13617); contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820); contains domain PTHR13617:SF1 
(PTHR13617:SF1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18553P129865  grail3.0005042001  5  AT1G25275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43403.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18620P130334  grail3.0006040101  24  AT3G25600   calmodulin 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18632P130424  grail3.0006047601  3  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18646P130521  grail3.0006058501  78  AT1G13690   ATE1 (ATPase E1); nucleic acid binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53960P377711  grail3.0008040201  84     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18816P131708  grail3.0009039502  29  AT1G10430   PP2A‐2 (protein phosphatase 2a‐2); protein serine/threonine phosphatase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52941P370579  grail3.0010004401  86     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18883P132176  grail3.0010036201  13  AT3G16990   TENA/THI‐4 family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18934P132537  grail3.0010069901  123  AT2G40290   eukaryotic translation initiation factor 2 subunit 1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18964P132742  grail3.0011030101  27  AT5G23280   TCP family transcription factor 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19032P133220  grail3.0013022001  40  AT5G11760   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAX95651.1); similar to hypothetical protein OsI_012773 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY91540.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF1764 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19037P133259  grail3.0013029702  1  AT5G11500   similar to unknown [Brassica juncea] (GB:ABX10747.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF814 (InterPro:IPR008532) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19115P133804  grail3.0015005501  101     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19198P134385  grail3.0016042001  4  AT5G18410   KLK 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19224P134566  grail3.0017020301  215  AT4G24290   similar to NSL1 (NECROTIC SPOTTED LESIONS 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G28380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46862.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71620.1); similar to 
Membrane attack complex component/perforin/complement C9 [Medicago truncatula] (GB:ABE79564.1); contains InterPro domain Membrane attack complex component/perforin/complement C9 (InterPro:IPR001862) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53809P376655  grail3.0017036601  53     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19299P135090  grail3.0018039901  7  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19417P135913  grail3.0021008901  49  AT3G03430   polcalcin 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19440P136074  grail3.0021030801  75  AT4G13230   late embryogenesis abundant domain‐containing protein / LEA domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19517P136616  grail3.0023002901  212  AT2G26580   YAB5 (YABBY5); transcription factor 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19580P137057  grail3.0024017901  160  AT3G26380   glycosyl hydrolase family protein 27 / alpha‐galactosidase family protein / melibiase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37834P264835  grail3.0028030701  1     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51606P361231  grail3.0029016801  34     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37859P265010  grail3.0029017601  158     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53077P371528  grail3.0030025501  178     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19738P138160  grail3.0031017601  119  AT4G22000   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76661.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19750P138249  grail3.0031024601  32     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19832P138821  grail3.0033029301  203  AT1G02000   GAE2 (UDP‐D‐GLUCURONATE 4‐EPIMERASE 2); catalytic 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19852P138959  grail3.0034007101  40     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19858P139002  grail3.0034009701  81  AT2G32980   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24056.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19899P139291  grail3.0035030001  10  AT1G01320   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53389P373712  grail3.0038004201  3     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19989P139921  grail3.0039001801  10  AT1G34550   EMB2756 (EMBRYO DEFECTIVE 2756) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20096P140666  grail3.0046014001  159  AT1G28530   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66376.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20140P140976  grail3.0048001701  124  AT1G33680   nucleic acid binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51655P361572  grail3.0048012701  16     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53645P375505  grail3.0050011301  1     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53764P376338  grail3.0051003301  151     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20228P141593  grail3.0051006801  183  AT3G51510   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14460.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20322P142249  grail3.0056004201  42  AT1G30280   heat shock protein binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20336P142346  grail3.0058008801  66  AT2G20560   DNAJ heat shock family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20439P143070  grail3.0067002801  34  AT4G14805   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP)‐related 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20456P143186  grail3.0068005901  135  AT3G47070   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95428.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20493P143451  grail3.0073001201  151  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20519P143630  grail3.0074011801  125  AT3G15140   exonuclease family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20570P143986  grail3.0079016701  1  AT2G35110   NAP1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53218P372513  grail3.0083004201  148     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20750P145246  grail3.0100011301  54  AT4G30880   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20752P145259  grail3.0101000301  106  AT1G56140   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20790P145524  grail3.0106013801  34  AT3G10080   germin‐like protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38331P268314  grail3.0263001201  153  AT1G49430   LACS2 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 2) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46217P323519  grail3.0281000902  115     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38366P268562  grail3.0418000101  9     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38403P268819  grail3.0639000203  2  AT1G22800   methyltransferase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38457P269195  grail3.1010000101  65  AT3G26380   glycosyl hydrolase family protein 27 / alpha‐galactosidase family protein / melibiase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38472P269304  grail3.10933000101  65  AT3G19760   eukaryotic translation initiation factor 4A 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55338P387359  grail3.14654000101  24     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38559P269907  grail3.15892000101  73  AT5G20060   phospholipase/carboxylesterase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38593P270145  grail3.17523000101  1  AT4G27980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.3); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO71037.1); contains InterPro domain Molecular chaperone 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38694P270856  grail3.2793000201  94  AT3G59060   PIL6 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38747P271229  grail3.3328000201  33     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50732P355115  grail3.4387000101  1     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38801P271604  grail3.4763000101  191  AT3G08900   RGP3 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39106P273739  gw1.123.13.1  115  AT5G15700   DNA‐directed RNA polymerase (RPOT2) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39160P274115  gw1.125.171.1119  AT4G10260   pfkB‐type carbohydrate kinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39166P274159  gw1.125.218.170  AT3G08710   ATH9 (thioredoxin H‐type 9) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39181P274266  gw1.12675.1.137  AT1G16160   WAKL5 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 5); kinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39238P274663  gw1.130.1.1  30  AT3G18950   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39249P274741  gw1.130.199.163  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39331P275311  gw1.133.216.117  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46570P325988  gw1.135.75.1  2     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39445P276110  gw1.1408.1.1  155  AT5G42700   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46710P326969  gw1.152.44.1  20  AT2G42250   CYP712A1 (cytochrome P450 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39731P278111  gw1.164.112.121  AT1G79680   wall‐associated kinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39761P278322  gw1.166.165.130  AT4G22300   SOBER1 (SUPPRESSOR OF AVRBST‐ELICITED RESISTANCE 1); carboxylesterase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39765P278351  gw1.166.31.1  18  AT4G22070   WRKY31 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39792P278542  gw1.168.18.1  1  AT1G47890   disease resistance family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39842P278889  gw1.171.89.1  72  AT3G10330   transcription initiation factor IIB‐2 / general transcription factor TFIIB‐2 (TFIIB2) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39897P279276  gw1.18033.1.18  AT3G59470   far‐red impaired responsive family protein / FAR1 family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39984P279888  gw1.193.100.111  AT2G21080   similar to extracellular ligand‐gated ion channel [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20300.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50630.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43972.1) 



XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46996P328967  gw1.1968.1.1  112     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40062P280431  gw1.20270.11.1  47     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40079P280548  gw1.20422.12.1  229  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40080P280554  gw1.20422.20.1  11  AT1G30750   similar to Hypothetical protein CBG24759 [Caenorhabditis briggsae] (GB:CAE56916.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1720 (InterPro:IPR013182) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40163P281137  gw1.215.37.1  12  AT2G26710   CYP734A1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47122P329851  gw1.2281.1.1  126     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47123P329860  gw1.2281.2.1  63     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40254P281773  gw1.2402.5.1  52  AT5G51545   LPA2 (LOW PSII ACCUMULATION2) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40269P281880  gw1.2479.3.1  3     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40355P282483  gw1.28.1028.118  AT3G10010   DML2 (DEMETER‐LIKE 2); 4 iron 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47239P330671  gw1.28.124.1  55     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47240P330678  gw1.28.16.1  70     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40387P282708  gw1.28.283.1  11  AT3G43240   ARID/BRIGHT DNA‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40412P282883  gw1.28.642.1  14  AT2G28260   ATCNGC15 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40449P283137  gw1.2809.2.1  39  AT5G22540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22550.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40554P283878  gw1.3093.3.1  200  AT5G50260   cysteine proteinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47329P331298  gw1.3272.9.1  52  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40594P284155  gw1.337.112.17  AT2G03220   ATFUT1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40595P284161  gw1.337.118.114  AT5G67470   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40596P284171  gw1.337.131.122  AT1G11000   MLO4 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40599P284191  gw1.337.169.116  AT4G33410   signal peptide peptidase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40603P284217  gw1.337.256.168  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47382P331672  gw1.3776.5.1  164     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40777P285433  gw1.40.747.1  136  AT4G25000   AMY1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40801P285604  gw1.40.94.1  105  AT5G43330   malate dehydrogenase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40804P285624  gw1.40.97.1  9  AT3G60510   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40841P285884  gw1.41.255.1  8  AT3G03910   glutamate dehydrogenase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40843P285896  gw1.41.261.1  35  AT3G03910   glutamate dehydrogenase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47473P332309  gw1.4152.1.1  20     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40904P286324  gw1.418.16.1  21  AT2G22830   SQE2 (SQUALENE EPOXIDASE 2); oxidoreductase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40997P286978  gw1.442.256.110  AT2G32100   OFP16 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41001P287005  gw1.442.76.1  7  AT1G64450   proline‐rich family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41027P287186  gw1.468.11.1  19  AT5G38940   manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41030P287208  gw1.4726.3.1  215  AT4G23340   oxidoreductase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41064P287443  gw1.5028.1.1  163  AT1G15100   RHA2A (RING‐H2 finger A2A); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41105P287729  gw1.5682.1.1  188  AT5G23940   EMB3009 (EMBRYO DEFECTIVE 3009); transferase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41145P288012  gw1.6002.2.1  101  AT1G18880   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41254P288778  gw1.659.118.12  AT3G23380   RIC5 (ROP‐INTERACTIVE CRIB MOTIF‐CONTAINING PROTEIN 5) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41255P288785  gw1.659.125.117  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41257P288799  gw1.659.139.119  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41258P288801  gw1.659.157.113  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41355P289480  gw1.692.9.1  4  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41361P289526  gw1.70.150.1  7  AT3G04720   PR‐4 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47853P334963  gw1.825.6.1  2  AT1G69730   protein kinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41559P290907  gw1.859.1.1  24  AT1G10460   GLP7 (GERMIN‐LIKE PROTEIN 7); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47871P335085  gw1.86.255.1  65     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41622P291349  gw1.88.105.1  117  AT3G26782   binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47906P335332  gw1.88.204.1  21  AT5G61840   GUT1; catalytic 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20989P146920  gw1.I.134.1  6  AT3G15890   protein kinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20990P146928  gw1.I.1353.1  53  AT1G07645   lactoylglutathione lyase family protein / glyoxalase I family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21080P147556  gw1.I.2249.1  89  AT2G30140   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21160P148117  gw1.I.3115.1  3  AT4G37530   peroxidase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21183P148275  gw1.I.3273.1  11  AT5G14020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G73390.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G73390.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G73390.3); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO49073.1); contains InterPro domain BRO1 (InterPro:IPR004328) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21188P148313  gw1.I.331.1  29  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48056P336381  gw1.I.3405.1  94     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21221P148544  gw1.I.3581.1  8  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21223P148560  gw1.I.3597.1  3  AT1G17840   ABCG11 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21514P150595  gw1.I.662.1  15  AT3G44200   NEK6 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21611P151273  gw1.I.7711.1  1  AT1G27385   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66165.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF493 (InterPro:IPR007454) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21722P152053  gw1.I.8641.1  45  AT1G64355   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65822.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21740P152180  gw1.I.8852.1  107  AT4G25700   CHY1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21937P153557  gw1.II.1539.1  44  AT1G78160   APUM7 (ARABIDOPSIS PUMILIO 7); RNA binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22055P154383  gw1.II.2522.1  126  AT4G23750   CRF2 (CYTOKININ RESPONSE FACTOR 2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22080P154557  gw1.II.270.1  52  AT4G13090   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22102P154710  gw1.II.2878.1  1  AT3G59280   TXR1 (THAXTOMIN A RESISTANT 1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48306P338130  gw1.II.3558.1  1     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48323P338251  gw1.II.3920.1  99     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48334P338330  gw1.II.603.1  41     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22488P157413  gw1.III.186.1  94  AT1G16260   protein kinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48383P338673  gw1.III.2411.1 9     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48426P338974  gw1.IV.1075.1 13  AT1G22370   ATUGT85A5 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A5); glucuronosyltransferase/ transferase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22759P159309  gw1.IV.1395.1 28  AT1G47670   amino acid transporter family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22766P159360  gw1.IV.1499.1 103  AT2G32730   26S proteasome regulatory subunit 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22778P159440  gw1.IV.1582.1 9  AT3G28540   AAA‐type ATPase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22832P159821  gw1.IV.2293.1 15  AT2G20840   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48467P339259  gw1.IV.2378.1 70  AT1G74100   sulfotransferase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48475P339312  gw1.IV.2590.1 118     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 62  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23038P161264  gw1.IV.4613.1 5  AT3G02110   SCPL25 (serine carboxypeptidase‐like 25); serine carboxypeptidase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23115P161800  gw1.IX.1264.1 12  AT4G38650   glycosyl hydrolase family 10 protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23121P161843  gw1.IX.1321.1 52  AT4G38700   disease resistance‐responsive family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23134P161935  gw1.IX.1435.1 23  AT5G18060   auxin‐responsive protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23232P162621  gw1.IX.2548.1 48  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23312P163178  gw1.IX.3396.1 39  AT5G19440   cinnamyl‐alcohol dehydrogenase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23344P163404  gw1.IX.3671.1 138  AT4G30880   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23444P164106  gw1.IX.480.1  138  AT4G14480   protein kinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23478P164344  gw1.IX.600.1  305  AT4G19170   NCED4 (NINE‐CIS‐EPOXYCAROTENOID DIOXYGENASE 4) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23560P164916  gw1.V.1472.1  3  AT1G35180   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G35170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61100.1); contains InterPro domain TRAM 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23631P165416  gw1.V.2201.1  10  ATCG00730   A chloroplast gene encoding subunit IV of the cytochrome b6/f complex 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23664P165646  gw1.V.2503.1  173  AT5G09280   pectate lyase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48664P340638  gw1.V.3803.1  61     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23842P166893  gw1.V.417.1  113  AT5G50860   protein kinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48703P340911  gw1.V.4261.1  45     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48707P340942  gw1.V.4286.1  18     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48710P340960  gw1.V.4316.1  30     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48711P340967  gw1.V.4325.1  3     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48783P341473  gw1.V.5036.1  77     



XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23965P167749  gw1.V.724.1  66  AT4G39235   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93095.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24049P168340  gw1.VI.1317.1 10  AT2G41810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G41800.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23583.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF642 (InterPro:IPR006946); contains InterPro domain Galactose‐
binding like (InterPro:IPR008979) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24135P168940  gw1.VI.1927.1 264  AT3G02875   ILR1 (IAA‐LEUCINE RESISTANT 1); metallopeptidase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24257P169793  gw1.VI.320.1  47  AT2G26260   AT3BETAHSD/D2 (3BETA‐HYDROXYSTEROID‐DEHYDROGENASE/DECARBOXYLASE ISOFORM 2); 3‐beta‐hydroxy‐delta5‐steroid dehydrogenase/ sterol‐4‐alpha‐carboxylate 3‐dehydrogenase (decarboxylating) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24343P170401  gw1.VI.841.1  43  AT1G79480   similar to glycosyl hydrolase family protein 17 [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67460.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78496.1); contains InterPro domain X8 (InterPro:IPR012946) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24484P171385  gw1.VII.1957.1  110  AT4G39710   immunophilin 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24539P171769  gw1.VII.2593.1  34  AT3G48560   AHAS 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48910P342358  gw1.VII.2711.1  224     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48918P342416  gw1.VII.2815.1  63     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24677P172739  gw1.VII.413.1  6  AT5G45200   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24779P173448  gw1.VIII.1349.1  10  AT1G54310   RNA binding 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48999P342980  gw1.VIII.280.1 58  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49030P343199  gw1.X.1695.1  39  AT3G55990   Encodes ESK1 (Eskimo1).  A member of a large gene family of DUF231 domain proteins whose members encode a total of 45 proteins of unknown function.  ESK1 functions as a negative regulator of cold acclimation.  Mutations in the ESK1 gene provides strong 
freezing tolerance. 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25217P176515  gw1.X.202.1  96  ATCG00490   large subunit of RUBISCO. 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25320P177238  gw1.X.303.1  5  AT1G58320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G35525.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42113.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49046P343314  gw1.X.3554.1  110     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25399P177787  gw1.X.3856.1  35  AT4G02280   SUS3; UDP‐glycosyltransferase/ sucrose synthase/ transferase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25419P177930  gw1.X.4160.1  74  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25635P179443  gw1.X.6411.1  49  AT2G01730   ATCPSF73‐II 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25723P180055  gw1.XI.1257.1 26  AT4G04640   ATPC1 (ATP synthase gamma chain 1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25724P180065  gw1.XI.1265.1 244  AT1G20030   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49165P344142  gw1.XI.1339.1 117     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25764P180344  gw1.XI.1713.1 51  AT1G12020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62422.1); similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97977.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49240P344671  gw1.XI.2454.1 3     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49290P345019  gw1.XI.3195.1 71     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26046P182317  gw1.XII.1330.1  131  AT5G51110   similar to dehydratase family [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29810.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62291.1); contains InterPro domain Transcriptional coactivator/pterin dehydratase (InterPro:IPR001533) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49411P345864  gw1.XIII.2272.1  15     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49415P345895  gw1.XIII.2332.1  26     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26411P184874  gw1.XIII.259.1 27  AT3G10910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26453P185165  gw1.XIII.2965.1  3  AT5G54860   integral membrane transporter family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26474P185313  gw1.XIII.3166.1  5  AT5G45820   SnRK3.6 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26514P185597  gw1.XIII.460.1 189  AT3G62200   similar to EDA32 (embryo sac development arrest 32) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17351.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF537 (InterPro:IPR007491) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26575P186022  gw1.XIV.1092.1  1  AT4G32730   ATMYB3R1 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26723P187055  gw1.XIV.2623.1  51  AT1G02900   RALFL1 (RALF‐LIKE 1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49516P346602  gw1.XIV.3511.1  11     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26880P188157  gw1.XIV.432.1 14  AT3G20020   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26930P188507  gw1.XIX.1167.1  125  AT1G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67610.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67610.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18262.1) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26942P188592  gw1.XIX.1375.1  5  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49616P347305  gw1.XIX.1483.1  3     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26955P188680  gw1.XIX.1549.1  1  AT5G65660   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26998P188983  gw1.XIX.1883.1  38  AT1G71692   AGL12 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27038P189266  gw1.XIX.2213.1  74  AT1G34220   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G35730.1); similar to hypothetical protein [Carica papaya] (GB:ABS32229.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF292 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27087P189607  gw1.XIX.2771.1  100  AT4G36130   60S ribosomal protein L8 (RPL8C) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27125P189872  gw1.XIX.631.1 1  AT3G11480   BSMT1; S‐adenosylmethionine‐dependent methyltransferase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27177P190235  gw1.XV.1235.1  7  AT1G74780   nodulin family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49728P348089  gw1.XV.1302.1  137     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27334P191334  gw1.XV.2838.1  63  AT5G23260   ABS 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27466P192261  gw1.XVI.1064.1  54  AT3G21850   ASK9 (ARABIDOPSIS SKP1‐LIKE 9); ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49824P348759  gw1.XVI.2114.1  58     
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27574P193017  gw1.XVI.2246.1  130  AT3G09180   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45433.1); contains domain Positive stranded ssRNA viruses (SSF88633) 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27675P193722  gw1.XVI.3447.1  2  AT3G54090   pfkB‐type carbohydrate kinase family protein 
XY  XY1397  1397  14  2  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27780P194459  gw1.XVII.1076.1  165  AT2G42590   GRF9 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28646P200516  estExt_fgenesh4_pg.C_101110001  93  AT3G30390   amino acid transporter family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28683P200775  estExt_fgenesh4_pg.C_1220019  92  AT5G23250   succinyl‐CoA ligase (GDP‐forming) alpha‐chain 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28721P201045  estExt_fgenesh4_pg.C_132170001  178  AT2G05380   GRP3S (GLYCINE‐RICH PROTEIN 3 SHORT ISOFORM) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28768P201376  estExt_fgenesh4_pg.C_1480006  24  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28826P201778  estExt_fgenesh4_pg.C_1930010  5  AT4G31360   selenium binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28842P201894  estExt_fgenesh4_pg.C_2080005  78  AT5G06630   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28967P202765  estExt_fgenesh4_pg.C_410108  112  AT5G56760   SAT‐52 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29025P203169  estExt_fgenesh4_pg.C_65530001  48  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29097P203679  estExt_fgenesh4_pg.C_8720001  71  AT1G29670   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41926P293482  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0089  66  AT5G15180   peroxidase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28218P197524  estExt_Genewise1_v1.C_1070026  23  AT5G53900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15240.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39314.1); contains domain PTHR13902:SF3 (PTHR13902:SF3); contains domain PTHR13902 (PTHR13902) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28233P197625  estExt_Genewise1_v1.C_1210066  59  AT3G02920   replication protein‐related 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28282P197970  estExt_Genewise1_v1.C_1300216  7  AT1G49740   phospholipase C 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28335P198339  estExt_Genewise1_v1.C_1460027  70  AT1G29140   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28354P198477  estExt_Genewise1_v1.C_1550123  32  AT3G62870   60S ribosomal protein L7A (RPL7aB) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28507P199546  estExt_Genewise1_v1.C_4230017  1  AT5G16250   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO50168.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28595P200162  estExt_Genewise1_v1.C_7780001  144  AT2G23620   esterase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53840P376871  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2503  84     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41742P292188  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3991  15  AT1G01490   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52231P365609  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV0843  2     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42090P294624  eugene3.00050621  209  AT3G09370   MYB3R‐3 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42120P294835  eugene3.00061366  111     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53034P371225  eugene3.00070586  5     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52965P370742  eugene3.00080039  10     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42214P295494  eugene3.00102261  5  AT5G46520   ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52653P368561  eugene3.00110041  160     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52472P367291  eugene3.00120613  175     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10033P070229  eugene3.00130199  26  AT4G14950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71145.1); contains domain PTHR10281:SF1 (PTHR10281:SF1); contains domain PTHR10281 (PTHR10281) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10110P070765  eugene3.00130435  7  AT5G28640   GIF1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10163P071137  eugene3.00130578  10  AT1G54390   PHD finger protein‐related 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10190P071326  eugene3.00130651  19  AT2G44900   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / F‐box family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10195P071363  eugene3.00130676  130  AT3G28460   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74970.1); contains InterPro domain Protein of unknown function methylase putative (InterPro:IPR016065) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10271P071897  eugene3.00130895  72  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42316P296212  eugene3.00131168  57     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52262P365825  eugene3.00131170  117     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10506P073537  eugene3.00140333  151  AT4G00310   EDA8 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10532P073719  eugene3.00140454  1  AT2G46540   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93335.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10544P073804  eugene3.00140494  99  AT4G00840   zinc ion binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10622P074354  eugene3.00140775  35  AT4G02560   LD (LUMINIDEPENDENS); transcription factor 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10626P074380  eugene3.00140789  2  AT2G47890   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10695P074859  eugene3.00141004  77  AT4G38390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76270.1); similar to axi 1 [Nicotiana tabacum] (GB:CAA56570.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47467.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF246 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10701P074904  eugene3.00141039  87  AT3G21630   CERK1 (CHITIN ELICITOR RECEPTOR KINASE 1); kinase/ receptor signaling protein/ transmembrane receptor protein kinase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10758P075300  eugene3.00141278  133     



XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10766P075361  eugene3.00141314  97  AT4G35180   LHT7 (LYS/HIS TRANSPORTER 7); amino acid transmembrane transporter 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52172P365193  eugene3.00141343  5     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10812P075680  eugene3.00141552  34  AT4G03180   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22413.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10834P075837  eugene3.00150068  170  AT4G27670   HSP21 (HEAT SHOCK PROTEIN 21) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10859P076008  eugene3.00150154  211  AT3G24850   DNA binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10898P076280  eugene3.00150279  210  AT3G42660   nucleotide binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52075P364514  eugene3.00150484  26     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10966P076761  eugene3.00150616  228  AT3G49170   EMB2261 (EMBRYO DEFECTIVE 2261) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11061P077421  eugene3.00150956  3  AT1G25275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43403.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11163P078136  eugene3.00160036  21  AT5G35740   glycosyl hydrolase family protein 17 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11275P078919  eugene3.00160409  16  AT3G57950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G42180.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN83225.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23380.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11322P079254  eugene3.00160580  53  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11353P079468  eugene3.00160663  37  AT3G15400   ATA20 (Arabidopsis thaliana anther 20) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11397P079776  eugene3.00160820  136  AT2G33730   DEAD box RNA helicase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42396P296769  eugene3.00161023  6     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51932P363512  eugene3.00161225  130     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11555P080882  eugene3.00170018  224  AT1G67000   kinase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11557P080893  eugene3.00170024  133  AT5G48380   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11670P081685  eugene3.00170500  18  AT3G29575   similar to TMAC2 (TWO OR MORE ABRES‐CONTAINING GENE 2) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02140.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49169.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1675 
(InterPro:IPR012463) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11707P081943  eugene3.00180198  47  AT5G15500   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11731P082114  eugene3.00180319  1  AT3G21360   oxidoreductase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11784P082486  eugene3.00180577  153  AT5G27100   ATGLR2.1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11952P083658  eugene3.00181212  227  AT5G36140   CYP716A2 (cytochrome P450 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11964P083744  eugene3.00181244  4  AT5G57140   PAP28 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11965P083749  eugene3.00181253  172  AT5G57170   macrophage migration inhibitory factor family protein / MIF family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12035P084243  eugene3.00190338  9  AT3G02990   ATHSFA1E 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51666P361653  eugene3.00190580  144     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12117P084819  eugene3.00190704  113  AT1G35340   ATP‐dependent protease La (LON) domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12136P084950  eugene3.00190787  5  AT1G71865   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64617.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12175P085224  eugene3.00190902  26  AT4G34620   SSR16 (ribosomal protein S16); structural constituent of ribosome 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12199P085391  eugene3.00190993  4  AT4G36430   peroxidase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42471P297297  eugene3.00191020  29     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12213P085488  eugene3.00191075  2  AT4G14390   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29321P205245  eugene3.00280069  4  AT3G26060   ATPRX Q; antioxidant/ peroxiredoxin 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29416P205907  eugene3.00290067  59  AT5G13620   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G49290.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN72326.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29427P205985  eugene3.00290090  150  AT2G35660   CTF2A; monooxygenase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29460P206214  eugene3.00290185  10  AT4G35300   TMT2 (TONOPLAST MONOSACCHARIDE TRANSPORTER2); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29515P206605  eugene3.00290366  7  AT3G47430   PEX11B 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29531P206716  eugene3.00400070  50  AT5G22550   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29546P206817  eugene3.00400126  7  AT2G44840   EREBP 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29724P208067  eugene3.00440143  13  AT2G30870   ATGSTF4 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42510P297568  eugene3.00640070  3  AT1G12210   RFL1 (RPS5‐LIKE 1); ATP binding / protein binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29862P209028  eugene3.00640203  39  AT1G73410   BW54 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29870P209087  eugene3.00640230  12  AT2G20585   NFD6 (NUCLEAR FUSION DEFECTIVE 6) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29881P209167  eugene3.00660004  68  AT5G03620   subtilase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29913P209386  eugene3.00660143  48  AT4G16295   SPH1 (S‐PROTEIN HOMOLOGUE 1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29958P209705  eugene3.00700006  33  AT5G15710   F‐box family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30118P210823  eugene3.00860141  146  AT2G35612   similar to copper amine oxidase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30204P211424  eugene3.01070004  79  AT5G52100   CRR1 (CHLORORESPIRATION REDUCTION 1); dihydrodipicolinate reductase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30396P212766  eugene3.01230106  23  AT5G16160   similar to hypothetical protein [Cleome spinosa] (GB:ABD96920.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30430P213005  eugene3.01250021  3  AT1G71350   eukaryotic translation initiation factor SUI1 family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30487P213403  eugene3.01290018  1  AT3G47730   ATATH1 (ABC2 homolog 1); ATPase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30511P213572  eugene3.01310004  61  AT5G26740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05940.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95399.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF300 (InterPro:IPR005178) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30580P214060  eugene3.01330081  152  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30590P214125  eugene3.01340021  35  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51220P358533  eugene3.01340065  73     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42591P298135  eugene3.01350006  1     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30722P215048  eugene3.01470031  2  AT1G50180   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30825P215772  eugene3.01560007  90  AT1G57600   membrane bound O‐acyl transferase (MBOAT) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30847P215926  eugene3.01580039  67  AT2G04865   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25010.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41085.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51076P357520  eugene3.01600022  16     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30920P216438  eugene3.01660019  41  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30928P216494  eugene3.01660045  27  AT3G54070   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30931P216516  eugene3.01660048  13  AT5G35810   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G54070.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68568.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41965.1); contains InterPro domain 
Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30998P216980  eugene3.01730018  97  AT4G17770   ATTPS5 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31040P217274  eugene3.01810015  24  AT5G55670   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31198P218380  eugene3.02100021  28  AT1G31120   KUP10 (K+ transporter 10); potassium ion transmembrane transporter 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31272P218901  eugene3.02230035  89  AT5G17200   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31350P219444  eugene3.02660001  60  AT3G11080   disease resistance family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31396P219771  eugene3.02880002  56  AT4G13440   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31473P220305  eugene3.03420002  1  AT3G59770   SAC9 (suppressor of actin 9) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31491P220437  eugene3.03640009  67  AT5G27100   ATGLR2.1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55075P385513  eugene3.05760002  279     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31656P221592  eugene3.05910002  10  AT4G35785   transformer serine/arginine‐rich ribonucleoprotein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42836P299846  eugene3.06770001  76     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31754P222272  eugene3.06950001  50  AT4G13420   HAK5 (High affinity K+ transporter 5); potassium ion transmembrane transporter 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31779P222447  eugene3.07260002  174  AT1G60600   ABC4 (ABERRANT CHLOROPLAST DEVELOPMENT 4) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54107P378737  eugene3.07780001  13     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31861P223023  eugene3.08260004  44  AT2G44900   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / F‐box family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31877P223133  eugene3.08480003  37     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31969P223783  eugene3.100480001  90  AT5G04230   PAL3 (PHENYL ALANINE AMMONIA‐LYASE 3); phenylalanine ammonia‐lyase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32078P224546  eugene3.108760001  132  AT3G16230   RNA binding / catalytic 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32152P225062  eugene3.114450001  16  AT1G76760   ATY1 (Arabidopsis thioredoxin y1); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32153P225065  eugene3.11460002  153  AT2G02240   MEE66 (maternal effect embryo arrest 66) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32174P225212  eugene3.11620001  29  AT5G02830   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54265P379842  eugene3.117920001  1     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32224P225564  eugene3.12040001  127  AT5G03610   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32267P225867  eugene3.123790001  176  AT2G30350   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32271P225891  eugene3.124180001  193  AT5G66816   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50610.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71825.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32325P226271  eugene3.128660001  90  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32356P226490  eugene3.130860001  1  AT1G22550   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54308P380145  eugene3.131400001  28     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32452P227163  eugene3.137130001  7  AT1G03190   UVH6 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32528P227693  eugene3.14420002  38  AT1G64660   ATMGL; catalytic/ methionine gamma‐lyase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32649P228539  eugene3.15350001  25  AT5G23310   FSD3 (FE SUPEROXIDE DISMUTASE 3); iron superoxide dismutase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32682P228770  eugene3.155900001  103  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 



XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32794P229555  eugene3.164790001  197     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32814P229697  eugene3.16720001  176  AT3G27310   PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32905P230330  eugene3.17550002  27  AT2G31340   EMB1381 (EMBRYO DEFECTIVE 1381) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32917P230418  eugene3.177110001  100  AT1G14440   ATHB31 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 31); transcription factor 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32923P230455  eugene3.177770001  13  AT3G55160   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14954.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN72934.1); similar to unknown [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO72654.1); contains InterPro domain HEAT 
(InterPro:IPR000357) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32957P230696  eugene3.180960001  143  AT1G56660   unknown protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33087P231605  eugene3.194540001  10  AT1G72520   lipoxygenase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33088P231610  eugene3.194580001  40  AT1G65040   similar to zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G16090.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62198.1); contains InterPro domain Zinc finger 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54487P381400  eugene3.194590001  18     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33242P232688  eugene3.210050001  31  AT2G12190   cytochrome P450 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33252P232763  eugene3.210900001  51  AT5G45920   carboxylesterase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33364P233546  eugene3.22790002  91  AT2G15370   FUT5 (Fucosyltransferase 5); fucosyltransferase/ transferase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33379P233647  eugene3.23360001  204  AT5G24590   TIP 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33394P233754  eugene3.23650002  81  AT4G00290   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33462P234234  eugene3.25390001  1  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33504P234523  eugene3.26780001  56  AT1G30240   binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33555P234885  eugene3.27690001  88  AT3G52430   PAD4 (PHYTOALEXIN DEFICIENT 4); triacylglycerol lipase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33621P235345  eugene3.28660002  24  AT5G45230   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33670P235687  eugene3.29480004  1  AT5G23270   STP11 (SUGAR TRANSPORTER 11); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33846P236921  eugene3.32270001  36  AT3G14890   phosphoesterase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33847P236929  eugene3.32270002  124  AT3G48110   EDD1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33928P237494  eugene3.33180001  14     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33967P237768  eugene3.33690002  29  AT1G61690   zinc ion binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33980P237855  eugene3.33900002  9  AT5G61780   tudor domain‐containing protein / nuclease family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42986P300900  eugene3.36810001  109     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34078P238540  eugene3.38930002  2  AT1G25275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43403.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54900P384287  eugene3.39510001  82     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34096P238666  eugene3.40520002  103  AT3G04400   EMB2171 (EMBRYO DEFECTIVE 2171); structural constituent of ribosome 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55005P385022  eugene3.47760002  53     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55039P385260  eugene3.51820001  1     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34233P239626  eugene3.53080002  18  AT3G59140   ATMRP14 (Arabidopsis thaliana multidrug resistance‐associated protein 14) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55052P385356  eugene3.53690001  65     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34285P239992  eugene3.57710001  97  AT5G55000   FIP2 (FH protein interacting protein 2); voltage‐gated potassium channel 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55080P385552  eugene3.58480001  22     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34310P240164  eugene3.60170001  1  AT3G04820   RNA binding / pseudouridylate synthase/ tRNA‐pseudouridine synthase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34311P240173  eugene3.60320001  47  AT5G39390   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34327P240287  eugene3.61860001  77  AT4G19170   NCED4 (NINE‐CIS‐EPOXYCAROTENOID DIOXYGENASE 4) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34376P240630  eugene3.66320001  8  AT5G66770   scarecrow transcription factor family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34436P241051  eugene3.73570001  12  AT2G19620   Ndr family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34469P241281  eugene3.77170001  94  AT2G35658   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62316.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22322.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34520P241640  eugene3.84530001  82     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34528P241696  eugene3.85480001  62  AT2G14260   PIP (proline iminopeptidase); prolyl aminopeptidase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34572P242002  eugene3.90260001  41  AT2G17220   protein kinase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34604P242225  eugene3.93910001  101  AT5G66760   SDH1‐1 (Succinate dehydrogenase 1‐1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53795P376555  fgenesh1_pg.C_LG_I002920  83     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53791P376530  fgenesh1_pg.C_LG_I002956  100     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53684P375781  fgenesh1_pg.C_LG_II001374  52     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53660P375610  fgenesh1_pg.C_LG_II001697  12     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53646P375513  fgenesh1_pg.C_LG_II001831  36     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53546P374814  fgenesh1_pg.C_LG_III000080 180     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53496P374459  fgenesh1_pg.C_LG_III000443 21     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53474P374310  fgenesh1_pg.C_LG_III000674 171     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53314P373189  fgenesh1_pg.C_LG_IV001172 43     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52814P369686  fgenesh1_pg.C_LG_IX001397 222     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53221P372534  fgenesh1_pg.C_LG_V000789 1     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53171P372186  fgenesh1_pg.C_LG_VI000002 127     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53170P372181  fgenesh1_pg.C_LG_VI000005 16     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53058P371396  fgenesh1_pg.C_LG_VI001769 6     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52989P370914  fgenesh1_pg.C_LG_VII000876  141     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52786P369490  fgenesh1_pg.C_LG_X000080  150     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52755P369278  fgenesh1_pg.C_LG_X000204  22     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52670P368680  fgenesh1_pg.C_LG_X001965  42     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52473P367303  fgenesh1_pg.C_LG_XII000664  16     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52448P367126  fgenesh1_pg.C_LG_XII001064  10     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52446P367115  fgenesh1_pg.C_LG_XII001131  27     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52394P366747  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000520  54     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51708P361949  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000275  35     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51690P361819  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000359  109     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52026P364175  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000301  158     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51966P363749  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000893  2     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51883P363174  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000234  108     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51764P362341  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000549  6     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51288P359007  fgenesh1_pg.C_scaffold_123000043  152     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51216P358503  fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010  37     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51115P357797  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000019  210     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51071P357486  fgenesh1_pg.C_scaffold_163000041  33     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51010P357061  fgenesh1_pg.C_scaffold_171000030  33     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50998P356976  fgenesh1_pg.C_scaffold_173000013  25     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50938P356554  fgenesh1_pg.C_scaffold_184000018  99     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50857P355986  fgenesh1_pg.C_scaffold_210000032  129     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55787P390498  fgenesh1_pg.C_scaffold_21567000001  104     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54730P383097  fgenesh1_pg.C_scaffold_275000005  130     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55531P388708  fgenesh1_pg.C_scaffold_2885000001  43     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54751P383247  fgenesh1_pg.C_scaffold_291000002  2     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54784P383478  fgenesh1_pg.C_scaffold_314000005  59     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55538P388754  fgenesh1_pg.C_scaffold_3529000001  64     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55574P389005  fgenesh1_pg.C_scaffold_4215000001  43     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55579P389044  fgenesh1_pg.C_scaffold_4383000001  113     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51563P360928  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000074  40     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55614P389288  fgenesh1_pg.C_scaffold_5439000001  29     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55128P385888  fgenesh1_pg.C_scaffold_667000001  96     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55661P389616  fgenesh1_pg.C_scaffold_7172000002  236     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51476P360321  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000054  75     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50652P354552  fgenesh1_pg.C_scaffold_843000001  75     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51413P359884  fgenesh1_pg.C_scaffold_87000074  140     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53093P371643  fgenesh1_pm.C_LG_VI000521  5     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12296P086068  fgenesh4_pg.C_LG_I000334  92     



XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43087P301609  fgenesh4_pg.C_LG_I000381  16  AT5G60900   RLK1 (RECEPTOR‐LIKE PROTEIN KINASE 1); carbohydrate binding / kinase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12311P086173  fgenesh4_pg.C_LG_I000430  64  AT4G20840   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12314P086197  fgenesh4_pg.C_LG_I000464  9  AT3G24240   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12380P086655  fgenesh4_pg.C_LG_I000846  9  AT5G53340   galactosyltransferase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12460P087218  fgenesh4_pg.C_LG_I001363  3  AT1G79915   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45915.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12506P087538  fgenesh4_pg.C_LG_I001601  87  AT3G57240   BG3 (BETA‐1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12552P087862  fgenesh4_pg.C_LG_I001877  2     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12559P087909  fgenesh4_pg.C_LG_I001924  98  AT2G22440   similar to reverse transcriptase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12613P088288  fgenesh4_pg.C_LG_I002260  27  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12638P088462  fgenesh4_pg.C_LG_I002391  14  AT2G33500   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43163P302141  fgenesh4_pg.C_LG_I002419  22     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12649P088539  fgenesh4_pg.C_LG_I002450  5  AT4G13750   ATP binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12700P088900  fgenesh4_pg.C_LG_I002751  77  AT2G14210   ANR1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12706P088939  fgenesh4_pg.C_LG_I002763  194  AT3G43910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G26840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67267.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12724P089068  fgenesh4_pg.C_LG_I002835  21  AT5G05690   CYP90 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12731P089113  fgenesh4_pg.C_LG_I002865  10  AT1G65440   GTB1 (GLOBAL TRANSCRIPTION FACTOR GROUP B1); RNA binding / hydrolase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12751P089251  fgenesh4_pg.C_LG_I002998  40  AT3G07600   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12755P089281  fgenesh4_pg.C_LG_I003034  178  AT5G35810   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G54070.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68568.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41965.1); contains InterPro domain 
Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12886P090200  fgenesh4_pg.C_LG_II000416  44  AT1G06800   lipase class 3 family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12921P090443  fgenesh4_pg.C_LG_II000597  76  AT1G34060   alliinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43249P302741  fgenesh4_pg.C_LG_II000927  57  AT5G48560   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13006P091038  fgenesh4_pg.C_LG_II001066  98  AT4G13730   RabGAP/TBC domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13055P091380  fgenesh4_pg.C_LG_II001342  30  AT5G53480   importin beta‐2 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13058P091403  fgenesh4_pg.C_LG_II001348  28  AT5G62280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G45360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49726.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1442 (InterPro:IPR009902) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13122P091851  fgenesh4_pg.C_LG_II001774  73  AT3G19020   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13247P092724  fgenesh4_pg.C_LG_II002509  1  AT3G56860   UBA2A; AU‐rich element binding / RNA binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13292P093038  fgenesh4_pg.C_LG_III000105 7  AT4G22970   AESP (ARABIDOPSIS HOMOLOG OF SEPARASE); peptidase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13303P093115  fgenesh4_pg.C_LG_III000156 83  AT4G04670   Met‐10+ like family protein / kelch repeat‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13305P093133  fgenesh4_pg.C_LG_III000165 111  AT1G74190   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13318P093221  fgenesh4_pg.C_LG_III000241 76  AT4G14840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71183.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13340P093376  fgenesh4_pg.C_LG_III000351 274  AT3G13300   VCS (VARICOSE); nucleotide binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43337P303357  fgenesh4_pg.C_LG_III000406 69     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13525P094672  fgenesh4_pg.C_LG_III001312 12  AT4G20310   metalloendopeptidase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13600P095196  fgenesh4_pg.C_LG_III001734 21  AT5G07040   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13604P095223  fgenesh4_pg.C_LG_III001752 176  AT1G11290   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43378P303640  fgenesh4_pg.C_LG_IV000121 27     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43381P303666  fgenesh4_pg.C_LG_IV000128 150  AT4G23180   CRK10 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13683P095778  fgenesh4_pg.C_LG_IV000358 54  AT5G59390   XH/XS domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13698P095885  fgenesh4_pg.C_LG_IV000452 2  AT4G18470   SNI1 (SUPPRESSOR OF NPR1‐1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43444P304105  fgenesh4_pg.C_LG_IV001056 63     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13868P097073  fgenesh4_pg.C_LG_IV001495 136  AT5G51080   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13928P097493  fgenesh4_pg.C_LG_IX000299 83  AT5G22800   EMB1030 (EMBRYO DEFECTIVE 1030); ATP binding / alanine‐tRNA ligase/ ligase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13973P097807  fgenesh4_pg.C_LG_IX000582 86  AT3G19310   phospholipase C 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13984P097885  fgenesh4_pg.C_LG_IX000667 28  AT4G34215   Encodes a member of the SGNH‐hydrolase superfamily of enzymes. The enzymes of the SGNH‐hydrolase superfamily facilitate the hydrolysis of ester 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13996P097969  fgenesh4_pg.C_LG_IX000720 1  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 (InterPro:IPR015023) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14083P098575  fgenesh4_pg.C_LG_IX001316 81  AT4G33740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49845.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14089P098623  fgenesh4_pg.C_LG_IX001330 128  AT2G32990   ATGH9B8 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B8); hydrolase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43486P304401  fgenesh4_pg.C_LG_IX001557 128     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14148P099034  fgenesh4_pg.C_LG_V000145 133  AT1G15570   CYCA2;3 (CYCLIN A2;3); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14168P099170  fgenesh4_pg.C_LG_V000287 8  AT5G08350   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43496P304470  fgenesh4_pg.C_LG_V000419 152     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14261P099822  fgenesh4_pg.C_LG_V000771 13  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14280P099960  fgenesh4_pg.C_LG_V000922 2  AT1G02120   VAD1 (VASCULAR ASSOCIATED DEATH1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14289P100017  fgenesh4_pg.C_LG_V000999 27  AT1G80830   ATNRAMP1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14304P100123  fgenesh4_pg.C_LG_V001110 65  AT5G40451   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40450.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40450.1); similar to enolase‐phosphatase e‐1 [Aedes aegypti] (GB:XP_001657693.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14402P100812  fgenesh4_pg.C_LG_VI000128 98  AT1G53420   serine/threonine protein kinase‐related 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14446P101122  fgenesh4_pg.C_LG_VI000341 157  AT5G22540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22550.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14472P101302  fgenesh4_pg.C_LG_VI000460 29  AT4G09040   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14498P101483  fgenesh4_pg.C_LG_VI000588 118  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14567P101969  fgenesh4_pg.C_LG_VI000937 121  AT4G29790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14643P102499  fgenesh4_pg.C_LG_VI001345 49  AT5G65930   KCBP 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14650P102549  fgenesh4_pg.C_LG_VI001367 47  AT5G06200   integral membrane family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14765P103353  fgenesh4_pg.C_LG_VII000089  43  AT4G28410   aminotransferase‐related 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14771P103395  fgenesh4_pg.C_LG_VII000136  107  AT5G22800   EMB1030 (EMBRYO DEFECTIVE 1030); ATP binding / alanine‐tRNA ligase/ ligase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14802P103608  fgenesh4_pg.C_LG_VII000301  7  AT3G19620   glycosyl hydrolase family 3 protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14832P103820  fgenesh4_pg.C_LG_VII000511  195  AT1G65280   heat shock protein binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14858P104004  fgenesh4_pg.C_LG_VII000697  229  AT3G05220   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14989P104921  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000142  178  AT5G04820   OFP13 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14992P104940  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000162  102  AT1G54740   similar to structural constituent of ribosome [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22110.1); similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96485.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15002P105011  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000226  52  AT3G50580   histamine receptor 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43614P305295  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000316  69     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15051P105357  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000477  62  AT1G76750   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G39340.1); similar to ECA1 protein [Hordeum vulgare] (GB:AAF23356.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1278 (InterPro:IPR010701) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15095P105662  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000711  36  AT1G79440   SSADH 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15191P106332  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001223  82  AT2G01818   zinc ion binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15262P106831  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001607  112  AT1G24470   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15292P107043  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001790  104  AT5G18920   similar to Os05g0404300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055502.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71063.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15359P107510  fgenesh4_pg.C_LG_X000230  93  AT2G23820   metal‐dependent phosphohydrolase HD domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43683P305779  fgenesh4_pg.C_LG_X000543  49     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43692P305841  fgenesh4_pg.C_LG_X000733  64     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15506P108536  fgenesh4_pg.C_LG_X001201  18  AT3G25640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G23100.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42071.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15519P108631  fgenesh4_pg.C_LG_X001261  29  AT1G69050   unknown protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15577P109033  fgenesh4_pg.C_LG_X001582  50  AT1G58210   EMB1674 (EMBRYO DEFECTIVE 1674) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15659P109613  fgenesh4_pg.C_LG_X002225  100  AT1G32583   similar to TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24972.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47061.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15720P110039  fgenesh4_pg.C_LG_XI000169 15  AT3G18670   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43770P306386  fgenesh4_pg.C_LG_XI000631 57     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15818P110725  fgenesh4_pg.C_LG_XI000943 115  AT5G53920   ribosomal protein L11 methyltransferase‐related 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15872P111098  fgenesh4_pg.C_LG_XII000072  120  AT5G54300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G61260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39207.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF761 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15879P111153  fgenesh4_pg.C_LG_XII000144  83  AT5G62760   nuclear protein ZAP‐related 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15943P111600  fgenesh4_pg.C_LG_XII000412  144  AT4G02750   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15977P111833  fgenesh4_pg.C_LG_XII000667  14  AT1G48720   similar to integrase [Cucumis melo] (GB:ABR67407.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43841P306882  fgenesh4_pg.C_LG_XII000811  25     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16007P112046  fgenesh4_pg.C_LG_XII000843  47  AT4G26830   hydrolase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16062P112428  fgenesh4_pg.C_LG_XII001190  113  AT5G60030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G75335.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66187.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16070P112485  fgenesh4_pg.C_LG_XII001227  63  AT3G54400   aspartyl protease family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16103P112718  fgenesh4_pg.C_LG_XIII000195  94  AT3G22930   calmodulin 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43909P307358  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001327  8     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16291P114033  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001344  14  AT4G21865   unknown protein 



XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43978P307843  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000364  27     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43994P307954  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000624  51     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16421P114943  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000970  13  AT1G06930   unknown protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16499P115487  fgenesh4_pg.C_LG_XV000505  44  AT1G48120   calcineurin‐like phosphoesterase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16521P115643  fgenesh4_pg.C_LG_XV000653  246  AT1G66350   RGL1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16537P115756  fgenesh4_pg.C_LG_XV000741  12  AT5G50720   ATHVA22E (Arabidopsis thaliana HVA22 homologue E) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16539P115768  fgenesh4_pg.C_LG_XV000751  45  AT3G48710   GTP binding / RNA binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16664P116644  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000487  31  AT1G71390   disease resistance family protein / LRR family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44066P308456  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000846  24     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16709P116958  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000909  24  AT5G43290   WRKY49 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16724P117063  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001030  179  AT1G63540   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16737P117158  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001130  26  AT3G03450   RGL2 (RGA‐LIKE 2); transcription factor 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16738P117160  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001131  24  AT3G61250   AtMYB17 (myb domain protein 17); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44084P308586  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001138  85     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16836P117850  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000032  76  AT3G17900   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70781.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41033.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16861P118026  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000231  82  AT4G25050   ACP4 (ACYL CARRIER PROTEIN 4) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44148P309035  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000652  136     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16918P118426  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000671  63  AT5G19650   OFP8 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16924P118467  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000704  61  AT1G62270   F‐box family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16952P118663  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000896  2  AT1G15290   binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16970P118786  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001010  1  AT2G12646   similar to zinc‐binding protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16981P118865  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001050  85  AT2G32240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.2); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63724.1); contains domain PD023692 (PD023692); contains domain PTHR23160 (PTHR23160) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34700P242897  fgenesh4_pg.C_scaffold_107000049  25     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44271P309891  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000051  93  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34879P244153  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000089  130  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34886P244196  fgenesh4_pg.C_scaffold_1210000001  12  AT4G31710   ATGLR2.4 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34970P244789  fgenesh4_pg.C_scaffold_127000075  24  AT4G19980   unknown protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35017P245119  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000055  20  AT4G34420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G15730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47777.1); contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44411P310876  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000064  199     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35119P245833  fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  1  AT4G17565   F‐box family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35165P246153  fgenesh4_pg.C_scaffold_140000036  60  AT5G44030   IRX5 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44467P311267  fgenesh4_pg.C_scaffold_1402000001  106     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35176P246227  fgenesh4_pg.C_scaffold_14150000001  2  AT4G12560   F‐box family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35180P246256  fgenesh4_pg.C_scaffold_142000003  198  AT4G14480   protein kinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44488P311410  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000012  4     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44507P311545  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000004  54     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35252P246764  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000049  9  AT5G49620   AtMYB78 (myb domain protein 78); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35343P247401  fgenesh4_pg.C_scaffold_15449000001  39     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35351P247457  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000014  117  AT3G29970   germination protein‐related 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35403P247816  fgenesh4_pg.C_scaffold_158000027  71  AT4G02640   BZO2H1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35435P248042  fgenesh4_pg.C_scaffold_16014000001  175     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44627P312389  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000020  156     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35478P248344  fgenesh4_pg.C_scaffold_16349000001  14  ATCG00500   Encodes the carboxytransferase beta subunit of the Acetyl‐CoA carboxylase (ACCase) complex in plastids. This complex catalyzes the carboxylation of acetyl‐CoA to produce malonyl‐CoA 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35572P249000  fgenesh4_pg.C_scaffold_169000027  1  AT4G02940   oxidoreductase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35587P249104  fgenesh4_pg.C_scaffold_170000029  8  AT5G48380   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35630P249409  fgenesh4_pg.C_scaffold_1736000001  141  AT1G63360   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35815P250705  fgenesh4_pg.C_scaffold_19052000001  25  AT5G57655   xylose isomerase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44835P313842  fgenesh4_pg.C_scaffold_193000016  38  AT5G65940   CHY1 (BETA‐HYDROXYISOBUTYRYL‐COA HYDROLASE 1); 3‐hydroxyisobutyryl‐CoA hydrolase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44856P313990  fgenesh4_pg.C_scaffold_196000032  30     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44866P314056  fgenesh4_pg.C_scaffold_19830000001  55     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44880P314160  fgenesh4_pg.C_scaffold_200000001  13  AT5G45160   root hair defective 3 GTP‐binding (RHD3) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35951P251656  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000037  99  AT4G08250   scarecrow transcription factor family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35978P251846  fgenesh4_pg.C_scaffold_203000001  21  AT5G08110   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44965P314752  fgenesh4_pg.C_scaffold_214000014  36     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36122P252852  fgenesh4_pg.C_scaffold_21694000001  33  AT1G22770   GI 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36155P253080  fgenesh4_pg.C_scaffold_219000009  227  AT5G41790   CIP1 (COP1‐INTERACTIVE PROTEIN 1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36220P253539  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000008  62  AT1G40390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G43760.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45062P315432  fgenesh4_pg.C_scaffold_231000004  2     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36229P253601  fgenesh4_pg.C_scaffold_234000017  25  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36245P253713  fgenesh4_pg.C_scaffold_2423000001  5  AT4G11280   ACS6 (1‐AMINOCYCLOPROPANE‐1‐CARBOXYLIC ACID (ACC) SYNTHASE 6) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36285P253991  fgenesh4_pg.C_scaffold_256000006  45  AT3G60980   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36306P254137  fgenesh4_pg.C_scaffold_262000003  16  AT1G16790   ribosomal protein‐related 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36320P254234  fgenesh4_pg.C_scaffold_2667000001  209  AT1G13190   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36334P254334  fgenesh4_pg.C_scaffold_2712000001  249  AT5G24590   TIP 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45169P316179  fgenesh4_pg.C_scaffold_277000007  85     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36367P254568  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000098  8  AT1G07910   RNL 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36390P254726  fgenesh4_pg.C_scaffold_281000008  27  AT2G34400   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36397P254778  fgenesh4_pg.C_scaffold_2828000001  59  AT3G47090   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36606P256242  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000003  69  AT5G22760   PHD finger family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36627P256384  fgenesh4_pg.C_scaffold_3484000001  3  AT3G45220   serpin 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45302P317108  fgenesh4_pg.C_scaffold_3773000001  21  AT5G45470   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF594 (InterPro:IPR007658) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36691P256833  fgenesh4_pg.C_scaffold_390000004  46  AT1G28350   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36718P257026  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021  27  AT5G37570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36793P257551  fgenesh4_pg.C_scaffold_41000021  223  AT1G48090   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36807P257645  fgenesh4_pg.C_scaffold_41000116  184  AT2G16920   PFU2 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45373P317608  fgenesh4_pg.C_scaffold_4131000001  6     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36903P258316  fgenesh4_pg.C_scaffold_4470000001  123  AT5G48930   transferase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36926P258482  fgenesh4_pg.C_scaffold_481000007  19  AT1G22540   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45506P318541  fgenesh4_pg.C_scaffold_5388000001  120  AT1G55210   disease resistance response 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45538P318765  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000179  69     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37098P259682  fgenesh4_pg.C_scaffold_6248000001  99  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45588P319110  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000105  98  AT3G26040   transferase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37153P260069  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000205  25  AT4G00350   MATE efflux family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37154P260077  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000210  63  AT2G20562   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G31090.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39329.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37192P260342  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000025  123  AT2G27770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G36470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16683.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF868 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45626P319378  fgenesh4_pg.C_scaffold_6601000001  202     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45629P319398  fgenesh4_pg.C_scaffold_6644000001  145     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37255P260779  fgenesh4_pg.C_scaffold_6972000001  99  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37321P261245  fgenesh4_pg.C_scaffold_709000001  281  AT1G78780   pathogenesis‐related family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45686P319798  fgenesh4_pg.C_scaffold_731000001  51     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37366P261561  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000022  80  AT4G29090   reverse transcriptase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37408P261854  fgenesh4_pg.C_scaffold_8048000001  108     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37426P261982  fgenesh4_pg.C_scaffold_8201000001  196  AT4G03460   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45787P320508  fgenesh4_pg.C_scaffold_821000003  215     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37491P262431  fgenesh4_pg.C_scaffold_8661000001  109  AT5G03540   ATEXO70A1 (EXOCYST SUBUNIT EXO70 FAMILY PROTEIN A1) 



XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45856P320986  fgenesh4_pg.C_scaffold_9257000001  9     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37575P263023  fgenesh4_pg.C_scaffold_9351000001  12  AT1G67520   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45872P321101  fgenesh4_pg.C_scaffold_9679000001  21  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17188P120312  fgenesh4_pm.C_LG_II000539 30  AT1G10130   ECA3 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17242P120693  fgenesh4_pm.C_LG_II001149 14  AT4G13140   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46123.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17284P120982  fgenesh4_pm.C_LG_III000402  202  AT4G00680   actin‐depolymerizing factor 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17303P121121  fgenesh4_pm.C_LG_III000652  91  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45935P321544  fgenesh4_pm.C_LG_IX000318  23  AT5G67360   ARA12; subtilase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17411P121873  fgenesh4_pm.C_LG_IX000463  1  AT2G26760   CYCB1;4; cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45940P321578  fgenesh4_pm.C_LG_V000320 17  AT4G08570   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein / copper chaperone (CCH)‐related 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17752P124264  fgenesh4_pm.C_LG_X000603 111  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17796P124566  fgenesh4_pm.C_LG_XI000259  55  AT1G78850   curculin‐like (mannose‐binding) lectin family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17800P124597  fgenesh4_pm.C_LG_XI000331  1  AT4G21440   ATM4 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17940P125576  fgenesh4_pm.C_LG_XIX000179  8  AT2G40730   HEAT repeat‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18032P126222  fgenesh4_pm.C_LG_XVII000148  2  AT3G47890   ubiquitin carboxyl‐terminal hydrolase‐related 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45994P321954  fgenesh4_pm.C_scaffold_147000025  8  AT1G29150   ATS9 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37695P263859  fgenesh4_pm.C_scaffold_164000015  117  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18234P127637  grail3.0002004902  115  AT5G64080   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18470P129284  grail3.0004011601  2  AT3G12150   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81264.1); contains domain PTHR13617 (PTHR13617); contains domain SSF53474 (SSF53474); contains domain G3DSA:3.40.50.1820 (G3DSA:3.40.50.1820); contains domain PTHR13617:SF1 
(PTHR13617:SF1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18553P129865  grail3.0005042001  5  AT1G25275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43403.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18620P130334  grail3.0006040101  24  AT3G25600   calmodulin 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18632P130424  grail3.0006047601  3  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18646P130521  grail3.0006058501  74  AT1G13690   ATE1 (ATPase E1); nucleic acid binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53960P377711  grail3.0008040201  83     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52941P370579  grail3.0010004401  84     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18883P132176  grail3.0010036201  13  AT3G16990   TENA/THI‐4 family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18934P132537  grail3.0010069901  113  AT2G40290   eukaryotic translation initiation factor 2 subunit 1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18964P132742  grail3.0011030101  22  AT5G23280   TCP family transcription factor 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19032P133220  grail3.0013022001  36  AT5G11760   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAX95651.1); similar to hypothetical protein OsI_012773 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY91540.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF1764 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19037P133259  grail3.0013029702  1  AT5G11500   similar to unknown [Brassica juncea] (GB:ABX10747.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF814 (InterPro:IPR008532) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19115P133804  grail3.0015005501  91     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19198P134385  grail3.0016042001  3  AT5G18410   KLK 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19224P134566  grail3.0017020301  211  AT4G24290   similar to NSL1 (NECROTIC SPOTTED LESIONS 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G28380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46862.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71620.1); similar to 
Membrane attack complex component/perforin/complement C9 [Medicago truncatula] (GB:ABE79564.1); contains InterPro domain Membrane attack complex component/perforin/complement C9 (InterPro:IPR001862) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53809P376655  grail3.0017036601  46     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19299P135090  grail3.0018039901  7  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19417P135913  grail3.0021008901  49  AT3G03430   polcalcin 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19440P136074  grail3.0021030801  71  AT4G13230   late embryogenesis abundant domain‐containing protein / LEA domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19517P136616  grail3.0023002901  207  AT2G26580   YAB5 (YABBY5); transcription factor 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19580P137057  grail3.0024017901  155  AT3G26380   glycosyl hydrolase family protein 27 / alpha‐galactosidase family protein / melibiase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37834P264835  grail3.0028030701  1     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51606P361231  grail3.0029016801  30     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37859P265010  grail3.0029017601  156     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53077P371528  grail3.0030025501  178     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19738P138160  grail3.0031017601  115  AT4G22000   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76661.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19832P138821  grail3.0033029301  193  AT1G02000   GAE2 (UDP‐D‐GLUCURONATE 4‐EPIMERASE 2); catalytic 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19852P138959  grail3.0034007101  39     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19858P139002  grail3.0034009701  71  AT2G32980   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24056.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19899P139291  grail3.0035030001  10  AT1G01320   tetratricopeptide repeat (TPR)‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53389P373712  grail3.0038004201  2     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19989P139921  grail3.0039001801  10  AT1G34550   EMB2756 (EMBRYO DEFECTIVE 2756) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20096P140666  grail3.0046014001  155  AT1G28530   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66376.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20140P140976  grail3.0048001701  111  AT1G33680   nucleic acid binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51655P361572  grail3.0048012701  15     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53645P375505  grail3.0050011301  1     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53764P376338  grail3.0051003301  141     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20228P141593  grail3.0051006801  180  AT3G51510   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14460.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20322P142249  grail3.0056004201  42  AT1G30280   heat shock protein binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20336P142346  grail3.0058008801  66  AT2G20560   DNAJ heat shock family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20456P143186  grail3.0068005901  130  AT3G47070   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95428.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20493P143451  grail3.0073001201  141  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20519P143630  grail3.0074011801  117  AT3G15140   exonuclease family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20570P143986  grail3.0079016701  1  AT2G35110   NAP1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53218P372513  grail3.0083004201  145     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20750P145246  grail3.0100011301  48  AT4G30880   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20752P145259  grail3.0101000301  103  AT1G56140   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20790P145524  grail3.0106013801  33  AT3G10080   germin‐like protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38331P268314  grail3.0263001201  141  AT1G49430   LACS2 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 2) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46217P323519  grail3.0281000902  112     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38366P268562  grail3.0418000101  9     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38403P268819  grail3.0639000203  2  AT1G22800   methyltransferase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38457P269195  grail3.1010000101  62  AT3G26380   glycosyl hydrolase family protein 27 / alpha‐galactosidase family protein / melibiase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38472P269304  grail3.10933000101  60  AT3G19760   eukaryotic translation initiation factor 4A 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38593P270145  grail3.17523000101  1  AT4G27980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.3); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO71037.1); contains InterPro domain Molecular chaperone 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38747P271229  grail3.3328000201  29     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50732P355115  grail3.4387000101  1     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38801P271604  grail3.4763000101  190  AT3G08900   RGP3 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39106P273739  gw1.123.13.1  111  AT5G15700   DNA‐directed RNA polymerase (RPOT2) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39160P274115  gw1.125.171.1118  AT4G10260   pfkB‐type carbohydrate kinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39166P274159  gw1.125.218.165  AT3G08710   ATH9 (thioredoxin H‐type 9) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39181P274266  gw1.12675.1.137  AT1G16160   WAKL5 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 5); kinase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39238P274663  gw1.130.1.1  30  AT3G18950   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39249P274741  gw1.130.199.161  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39331P275311  gw1.133.216.116  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46570P325988  gw1.135.75.1  2     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39445P276110  gw1.1408.1.1  152  AT5G42700   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46710P326969  gw1.152.44.1  19  AT2G42250   CYP712A1 (cytochrome P450 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39731P278111  gw1.164.112.121  AT1G79680   wall‐associated kinase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39765P278351  gw1.166.31.1  18  AT4G22070   WRKY31 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39792P278542  gw1.168.18.1  1  AT1G47890   disease resistance family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39842P278889  gw1.171.89.1  67  AT3G10330   transcription initiation factor IIB‐2 / general transcription factor TFIIB‐2 (TFIIB2) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39984P279888  gw1.193.100.110  AT2G21080   similar to extracellular ligand‐gated ion channel [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20300.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50630.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43972.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46996P328967  gw1.1968.1.1  110     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40062P280431  gw1.20270.11.1  44     



XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40079P280548  gw1.20422.12.1  223  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40080P280554  gw1.20422.20.1  11  AT1G30750   similar to Hypothetical protein CBG24759 [Caenorhabditis briggsae] (GB:CAE56916.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1720 (InterPro:IPR013182) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40163P281137  gw1.215.37.1  12  AT2G26710   CYP734A1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47122P329851  gw1.2281.1.1  124     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47123P329860  gw1.2281.2.1  63     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40254P281773  gw1.2402.5.1  46  AT5G51545   LPA2 (LOW PSII ACCUMULATION2) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40269P281880  gw1.2479.3.1  3     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40355P282483  gw1.28.1028.118  AT3G10010   DML2 (DEMETER‐LIKE 2); 4 iron 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47239P330671  gw1.28.124.1  53     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47240P330678  gw1.28.16.1  67     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40387P282708  gw1.28.283.1  11  AT3G43240   ARID/BRIGHT DNA‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40412P282883  gw1.28.642.1  12  AT2G28260   ATCNGC15 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40449P283137  gw1.2809.2.1  36  AT5G22540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22550.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40554P283878  gw1.3093.3.1  193  AT5G50260   cysteine proteinase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47329P331298  gw1.3272.9.1  50  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40594P284155  gw1.337.112.17  AT2G03220   ATFUT1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40595P284161  gw1.337.118.114  AT5G67470   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40596P284171  gw1.337.131.118  AT1G11000   MLO4 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40599P284191  gw1.337.169.113  AT4G33410   signal peptide peptidase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40603P284217  gw1.337.256.164  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47382P331672  gw1.3776.5.1  160     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40777P285433  gw1.40.747.1  134  AT4G25000   AMY1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40801P285604  gw1.40.94.1  97  AT5G43330   malate dehydrogenase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40804P285624  gw1.40.97.1  8  AT3G60510   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40841P285884  gw1.41.255.1  7  AT3G03910   glutamate dehydrogenase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40843P285896  gw1.41.261.1  34  AT3G03910   glutamate dehydrogenase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47473P332309  gw1.4152.1.1  16     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40904P286324  gw1.418.16.1  21  AT2G22830   SQE2 (SQUALENE EPOXIDASE 2); oxidoreductase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40997P286978  gw1.442.256.110  AT2G32100   OFP16 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41001P287005  gw1.442.76.1  7  AT1G64450   proline‐rich family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41027P287186  gw1.468.11.1  19  AT5G38940   manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41030P287208  gw1.4726.3.1  212  AT4G23340   oxidoreductase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41064P287443  gw1.5028.1.1  161  AT1G15100   RHA2A (RING‐H2 finger A2A); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41105P287729  gw1.5682.1.1  184  AT5G23940   EMB3009 (EMBRYO DEFECTIVE 3009); transferase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41145P288012  gw1.6002.2.1  93  AT1G18880   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41254P288778  gw1.659.118.11  AT3G23380   RIC5 (ROP‐INTERACTIVE CRIB MOTIF‐CONTAINING PROTEIN 5) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41255P288785  gw1.659.125.117  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41257P288799  gw1.659.139.119  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41258P288801  gw1.659.157.113  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41355P289480  gw1.692.9.1  4  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41361P289526  gw1.70.150.1  7  AT3G04720   PR‐4 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47853P334963  gw1.825.6.1  2  AT1G69730   protein kinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41559P290907  gw1.859.1.1  23  AT1G10460   GLP7 (GERMIN‐LIKE PROTEIN 7); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47871P335085  gw1.86.255.1  63     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41622P291349  gw1.88.105.1  116  AT3G26782   binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47906P335332  gw1.88.204.1  21  AT5G61840   GUT1; catalytic 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20989P146920  gw1.I.134.1  6  AT3G15890   protein kinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20990P146928  gw1.I.1353.1  46  AT1G07645   lactoylglutathione lyase family protein / glyoxalase I family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21080P147556  gw1.I.2249.1  80  AT2G30140   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21160P148117  gw1.I.3115.1  4  AT4G37530   peroxidase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21183P148275  gw1.I.3273.1  9  AT5G14020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G73390.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G73390.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G73390.3); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO49073.1); contains InterPro domain BRO1 (InterPro:IPR004328) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21188P148313  gw1.I.331.1  26  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48056P336381  gw1.I.3405.1  94     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21221P148544  gw1.I.3581.1  7  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21223P148560  gw1.I.3597.1  3  AT1G17840   ABCG11 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21514P150595  gw1.I.662.1  15  AT3G44200   NEK6 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21611P151273  gw1.I.7711.1  1  AT1G27385   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66165.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF493 (InterPro:IPR007454) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21722P152053  gw1.I.8641.1  43  AT1G64355   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65822.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21740P152180  gw1.I.8852.1  98  AT4G25700   CHY1 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21937P153557  gw1.II.1539.1  43  AT1G78160   APUM7 (ARABIDOPSIS PUMILIO 7); RNA binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22055P154383  gw1.II.2522.1  123  AT4G23750   CRF2 (CYTOKININ RESPONSE FACTOR 2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22080P154557  gw1.II.270.1  49  AT4G13090   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48323P338251  gw1.II.3920.1  96     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48334P338330  gw1.II.603.1  39     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22488P157413  gw1.III.186.1  94  AT1G16260   protein kinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48383P338673  gw1.III.2411.1 9     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48426P338974  gw1.IV.1075.1 13  AT1G22370   ATUGT85A5 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A5); glucuronosyltransferase/ transferase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22766P159360  gw1.IV.1499.1 98  AT2G32730   26S proteasome regulatory subunit 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22832P159821  gw1.IV.2293.1 14  AT2G20840   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48467P339259  gw1.IV.2378.1 65  AT1G74100   sulfotransferase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48475P339312  gw1.IV.2590.1 117     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 58  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23115P161800  gw1.IX.1264.1 12  AT4G38650   glycosyl hydrolase family 10 protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23121P161843  gw1.IX.1321.1 51  AT4G38700   disease resistance‐responsive family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23134P161935  gw1.IX.1435.1 23  AT5G18060   auxin‐responsive protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23232P162621  gw1.IX.2548.1 49  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23312P163178  gw1.IX.3396.1 37  AT5G19440   cinnamyl‐alcohol dehydrogenase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23344P163404  gw1.IX.3671.1 137  AT4G30880   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23444P164106  gw1.IX.480.1  134  AT4G14480   protein kinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23478P164344  gw1.IX.600.1  298  AT4G19170   NCED4 (NINE‐CIS‐EPOXYCAROTENOID DIOXYGENASE 4) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23631P165416  gw1.V.2201.1  8  ATCG00730   A chloroplast gene encoding subunit IV of the cytochrome b6/f complex 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23664P165646  gw1.V.2503.1  171  AT5G09280   pectate lyase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48664P340638  gw1.V.3803.1  57     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23842P166893  gw1.V.417.1  111  AT5G50860   protein kinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48703P340911  gw1.V.4261.1  44     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48707P340942  gw1.V.4286.1  18     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48710P340960  gw1.V.4316.1  29     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48711P340967  gw1.V.4325.1  3     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48783P341473  gw1.V.5036.1  76     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23965P167749  gw1.V.724.1  66  AT4G39235   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93095.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24049P168340  gw1.VI.1317.1 10  AT2G41810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G41800.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23583.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF642 (InterPro:IPR006946); contains InterPro domain Galactose‐
binding like (InterPro:IPR008979) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24135P168940  gw1.VI.1927.1 261  AT3G02875   ILR1 (IAA‐LEUCINE RESISTANT 1); metallopeptidase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24257P169793  gw1.VI.320.1  46  AT2G26260   AT3BETAHSD/D2 (3BETA‐HYDROXYSTEROID‐DEHYDROGENASE/DECARBOXYLASE ISOFORM 2); 3‐beta‐hydroxy‐delta5‐steroid dehydrogenase/ sterol‐4‐alpha‐carboxylate 3‐dehydrogenase (decarboxylating) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24343P170401  gw1.VI.841.1  40  AT1G79480   similar to glycosyl hydrolase family protein 17 [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67460.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78496.1); contains InterPro domain X8 (InterPro:IPR012946) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24484P171385  gw1.VII.1957.1  105  AT4G39710   immunophilin 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24539P171769  gw1.VII.2593.1  34  AT3G48560   AHAS 



XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48910P342358  gw1.VII.2711.1  220     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48918P342416  gw1.VII.2815.1  62     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24677P172739  gw1.VII.413.1  6  AT5G45200   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24779P173448  gw1.VIII.1349.1  9  AT1G54310   RNA binding 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48999P342980  gw1.VIII.280.1 53  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49030P343199  gw1.X.1695.1  39  AT3G55990   Encodes ESK1 (Eskimo1).  A member of a large gene family of DUF231 domain proteins whose members encode a total of 45 proteins of unknown function.  ESK1 functions as a negative regulator of cold acclimation.  Mutations in the ESK1 gene provides strong 
freezing tolerance. 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25217P176515  gw1.X.202.1  96  ATCG00490   large subunit of RUBISCO. 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25320P177238  gw1.X.303.1  5  AT1G58320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G35525.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42113.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49046P343314  gw1.X.3554.1  106     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25399P177787  gw1.X.3856.1  31  AT4G02280   SUS3; UDP‐glycosyltransferase/ sucrose synthase/ transferase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25419P177930  gw1.X.4160.1  70  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25635P179443  gw1.X.6411.1  41  AT2G01730   ATCPSF73‐II 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25723P180055  gw1.XI.1257.1 25  AT4G04640   ATPC1 (ATP synthase gamma chain 1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25724P180065  gw1.XI.1265.1 234  AT1G20030   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49165P344142  gw1.XI.1339.1 117     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25764P180344  gw1.XI.1713.1 50  AT1G12020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62422.1); similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97977.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49240P344671  gw1.XI.2454.1 3     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49290P345019  gw1.XI.3195.1 70     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26046P182317  gw1.XII.1330.1  124  AT5G51110   similar to dehydratase family [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29810.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62291.1); contains InterPro domain Transcriptional coactivator/pterin dehydratase (InterPro:IPR001533) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49411P345864  gw1.XIII.2272.1  15     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26411P184874  gw1.XIII.259.1 26  AT3G10910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26474P185313  gw1.XIII.3166.1  5  AT5G45820   SnRK3.6 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26514P185597  gw1.XIII.460.1 179  AT3G62200   similar to EDA32 (embryo sac development arrest 32) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17351.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF537 (InterPro:IPR007491) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26723P187055  gw1.XIV.2623.1  50  AT1G02900   RALFL1 (RALF‐LIKE 1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49516P346602  gw1.XIV.3511.1  9     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26880P188157  gw1.XIV.432.1 12  AT3G20020   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26930P188507  gw1.XIX.1167.1  121  AT1G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67610.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67610.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18262.1) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26942P188592  gw1.XIX.1375.1  5  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49616P347305  gw1.XIX.1483.1  3     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26998P188983  gw1.XIX.1883.1  32  AT1G71692   AGL12 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27038P189266  gw1.XIX.2213.1  66  AT1G34220   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G35730.1); similar to hypothetical protein [Carica papaya] (GB:ABS32229.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF292 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27087P189607  gw1.XIX.2771.1  98  AT4G36130   60S ribosomal protein L8 (RPL8C) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27177P190235  gw1.XV.1235.1  7  AT1G74780   nodulin family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49728P348089  gw1.XV.1302.1  126     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27334P191334  gw1.XV.2838.1  61  AT5G23260   ABS 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27466P192261  gw1.XVI.1064.1  50  AT3G21850   ASK9 (ARABIDOPSIS SKP1‐LIKE 9); ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49824P348759  gw1.XVI.2114.1  56     
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27574P193017  gw1.XVI.2246.1  124  AT3G09180   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45433.1); contains domain Positive stranded ssRNA viruses (SSF88633) 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27675P193722  gw1.XVI.3447.1  2  AT3G54090   pfkB‐type carbohydrate kinase family protein 
XY  XY1398  1398  14  2  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27780P194459  gw1.XVII.1076.1  162  AT2G42590   GRF9 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28683P200775  estExt_fgenesh4_pg.C_1220019  81  AT5G23250   succinyl‐CoA ligase (GDP‐forming) alpha‐chain 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28721P201045  estExt_fgenesh4_pg.C_132170001  175  AT2G05380   GRP3S (GLYCINE‐RICH PROTEIN 3 SHORT ISOFORM) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28768P201376  estExt_fgenesh4_pg.C_1480006  23  AT2G44480   glycosyl hydrolase family 1 protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28826P201778  estExt_fgenesh4_pg.C_1930010  5  AT4G31360   selenium binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29025P203169  estExt_fgenesh4_pg.C_65530001  42  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29097P203679  estExt_fgenesh4_pg.C_8720001  68  AT1G29670   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41926P293482  estExt_fgenesh4_pm.C_LG_VII0089  63  AT5G15180   peroxidase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28218P197524  estExt_Genewise1_v1.C_1070026  21  AT5G53900   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G15240.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39314.1); contains domain PTHR13902:SF3 (PTHR13902:SF3); contains domain PTHR13902 (PTHR13902) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28233P197625  estExt_Genewise1_v1.C_1210066  53  AT3G02920   replication protein‐related 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28282P197970  estExt_Genewise1_v1.C_1300216  7  AT1G49740   phospholipase C 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28335P198339  estExt_Genewise1_v1.C_1460027  69  AT1G29140   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28507P199546  estExt_Genewise1_v1.C_4230017  1  AT5G16250   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02640.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO50168.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS28595P200162  estExt_Genewise1_v1.C_7780001  140  AT2G23620   esterase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53840P376871  estExt_Genewise1_v1.C_LG_I2503  83     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41742P292188  estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV3991  15  AT1G01490   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52231P365609  estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIV0843  2     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42090P294624  eugene3.00050621  187  AT3G09370   MYB3R‐3 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42120P294835  eugene3.00061366  98     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53034P371225  eugene3.00070586  5     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52965P370742  eugene3.00080039  10     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42214P295494  eugene3.00102261  5  AT5G46520   ATP binding / nucleoside‐triphosphatase/ nucleotide binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52653P368561  eugene3.00110041  156     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52472P367291  eugene3.00120613  172     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10033P070229  eugene3.00130199  26  AT4G14950   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71145.1); contains domain PTHR10281:SF1 (PTHR10281:SF1); contains domain PTHR10281 (PTHR10281) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10110P070765  eugene3.00130435  7  AT5G28640   GIF1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10190P071326  eugene3.00130651  19  AT2G44900   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / F‐box family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10195P071363  eugene3.00130676  123  AT3G28460   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74970.1); contains InterPro domain Protein of unknown function methylase putative (InterPro:IPR016065) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10271P071897  eugene3.00130895  71  AT5G18510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50830.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO38989.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42316P296212  eugene3.00131168  57     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52262P365825  eugene3.00131170  114     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10506P073537  eugene3.00140333  140  AT4G00310   EDA8 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10532P073719  eugene3.00140454  1  AT2G46540   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93335.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10622P074354  eugene3.00140775  35  AT4G02560   LD (LUMINIDEPENDENS); transcription factor 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10626P074380  eugene3.00140789  2  AT2G47890   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10695P074859  eugene3.00141004  77  AT4G38390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76270.1); similar to axi 1 [Nicotiana tabacum] (GB:CAA56570.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47467.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF246 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10701P074904  eugene3.00141039  82  AT3G21630   CERK1 (CHITIN ELICITOR RECEPTOR KINASE 1); kinase/ receptor signaling protein/ transmembrane receptor protein kinase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10758P075300  eugene3.00141278  128     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10766P075361  eugene3.00141314  96  AT4G35180   LHT7 (LYS/HIS TRANSPORTER 7); amino acid transmembrane transporter 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52172P365193  eugene3.00141343  5     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10812P075680  eugene3.00141552  33  AT4G03180   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22413.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10834P075837  eugene3.00150068  167  AT4G27670   HSP21 (HEAT SHOCK PROTEIN 21) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10859P076008  eugene3.00150154  208  AT3G24850   DNA binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10898P076280  eugene3.00150279  208  AT3G42660   nucleotide binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52075P364514  eugene3.00150484  21     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS10966P076761  eugene3.00150616  225  AT3G49170   EMB2261 (EMBRYO DEFECTIVE 2261) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11061P077421  eugene3.00150956  2  AT1G25275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43403.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11163P078136  eugene3.00160036  20  AT5G35740   glycosyl hydrolase family protein 17 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11322P079254  eugene3.00160580  51  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11353P079468  eugene3.00160663  36  AT3G15400   ATA20 (Arabidopsis thaliana anther 20) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11397P079776  eugene3.00160820  131  AT2G33730   DEAD box RNA helicase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42396P296769  eugene3.00161023  5     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51932P363512  eugene3.00161225  123     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11555P080882  eugene3.00170018  214  AT1G67000   kinase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11557P080893  eugene3.00170024  128  AT5G48380   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11707P081943  eugene3.00180198  45  AT5G15500   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11731P082114  eugene3.00180319  1  AT3G21360   oxidoreductase 



XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11784P082486  eugene3.00180577  143  AT5G27100   ATGLR2.1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11952P083658  eugene3.00181212  212  AT5G36140   CYP716A2 (cytochrome P450 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11964P083744  eugene3.00181244  4  AT5G57140   PAP28 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS11965P083749  eugene3.00181253  167  AT5G57170   macrophage migration inhibitory factor family protein / MIF family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51666P361653  eugene3.00190580  143     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12117P084819  eugene3.00190704  107  AT1G35340   ATP‐dependent protease La (LON) domain‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12136P084950  eugene3.00190787  5  AT1G71865   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64617.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12175P085224  eugene3.00190902  26  AT4G34620   SSR16 (ribosomal protein S16); structural constituent of ribosome 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12199P085391  eugene3.00190993  4  AT4G36430   peroxidase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42471P297297  eugene3.00191020  24     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12213P085488  eugene3.00191075  2  AT4G14390   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29321P205245  eugene3.00280069  4  AT3G26060   ATPRX Q; antioxidant/ peroxiredoxin 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29427P205985  eugene3.00290090  142  AT2G35660   CTF2A; monooxygenase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29460P206214  eugene3.00290185  9  AT4G35300   TMT2 (TONOPLAST MONOSACCHARIDE TRANSPORTER2); carbohydrate transmembrane transporter/ sugar:hydrogen ion symporter 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29515P206605  eugene3.00290366  7  AT3G47430   PEX11B 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29531P206716  eugene3.00400070  47  AT5G22550   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29546P206817  eugene3.00400126  4  AT2G44840   EREBP 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29724P208067  eugene3.00440143  13  AT2G30870   ATGSTF4 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42510P297568  eugene3.00640070  3  AT1G12210   RFL1 (RPS5‐LIKE 1); ATP binding / protein binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29862P209028  eugene3.00640203  38  AT1G73410   BW54 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29870P209087  eugene3.00640230  12  AT2G20585   NFD6 (NUCLEAR FUSION DEFECTIVE 6) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29881P209167  eugene3.00660004  68  AT5G03620   subtilase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS29958P209705  eugene3.00700006  34  AT5G15710   F‐box family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30118P210823  eugene3.00860141  129  AT2G35612   similar to copper amine oxidase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30204P211424  eugene3.01070004  79  AT5G52100   CRR1 (CHLORORESPIRATION REDUCTION 1); dihydrodipicolinate reductase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30430P213005  eugene3.01250021  3  AT1G71350   eukaryotic translation initiation factor SUI1 family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30487P213403  eugene3.01290018  1  AT3G47730   ATATH1 (ABC2 homolog 1); ATPase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30511P213572  eugene3.01310004  61  AT5G26740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05940.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95399.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF300 (InterPro:IPR005178) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30580P214060  eugene3.01330081  151  AT5G02070   protein kinase‐related 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30590P214125  eugene3.01340021  35  AT3G21000   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20980.1); similar to putative polyprotein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAP46257.1); contains domain PTHR11439 (PTHR11439) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51220P358533  eugene3.01340065  71     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42591P298135  eugene3.01350006  1     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30722P215048  eugene3.01470031  2  AT1G50180   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30825P215772  eugene3.01560007  89  AT1G57600   membrane bound O‐acyl transferase (MBOAT) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30847P215926  eugene3.01580039  67  AT2G04865   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G25010.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41085.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1723 (InterPro:IPR013541) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51076P357520  eugene3.01600022  15     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30920P216438  eugene3.01660019  37  AT1G11925   Encodes a Stigma‐specific Stig1 family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30928P216494  eugene3.01660045  27  AT3G54070   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS30998P216980  eugene3.01730018  93  AT4G17770   ATTPS5 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31040P217274  eugene3.01810015  23  AT5G55670   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31198P218380  eugene3.02100021  28  AT1G31120   KUP10 (K+ transporter 10); potassium ion transmembrane transporter 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31272P218901  eugene3.02230035  87  AT5G17200   glycoside hydrolase family 28 protein / polygalacturonase (pectinase) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31350P219444  eugene3.02660001  60  AT3G11080   disease resistance family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31396P219771  eugene3.02880002  52  AT4G13440   calcium‐binding EF hand family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31473P220305  eugene3.03420002  1  AT3G59770   SAC9 (suppressor of actin 9) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31491P220437  eugene3.03640009  68  AT5G27100   ATGLR2.1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55075P385513  eugene3.05760002  268     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31656P221592  eugene3.05910002  10  AT4G35785   transformer serine/arginine‐rich ribonucleoprotein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42836P299846  eugene3.06770001  68     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31754P222272  eugene3.06950001  48  AT4G13420   HAK5 (High affinity K+ transporter 5); potassium ion transmembrane transporter 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31779P222447  eugene3.07260002  171  AT1G60600   ABC4 (ABERRANT CHLOROPLAST DEVELOPMENT 4) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54107P378737  eugene3.07780001  13     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31861P223023  eugene3.08260004  39  AT2G44900   armadillo/beta‐catenin repeat family protein / F‐box family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS31969P223783  eugene3.100480001  82  AT5G04230   PAL3 (PHENYL ALANINE AMMONIA‐LYASE 3); phenylalanine ammonia‐lyase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32078P224546  eugene3.108760001  126  AT3G16230   RNA binding / catalytic 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32153P225065  eugene3.11460002  151  AT2G02240   MEE66 (maternal effect embryo arrest 66) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32174P225212  eugene3.11620001  29  AT5G02830   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54265P379842  eugene3.117920001  1     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32224P225564  eugene3.12040001  126  AT5G03610   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32267P225867  eugene3.123790001  176  AT2G30350   endo/excinuclease amino terminal domain‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32271P225891  eugene3.124180001  193  AT5G66816   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50610.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71825.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32325P226271  eugene3.128660001  85  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32356P226490  eugene3.130860001  1  AT1G22550   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54308P380145  eugene3.131400001  28     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32452P227163  eugene3.137130001  7  AT1G03190   UVH6 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32528P227693  eugene3.14420002  37  AT1G64660   ATMGL; catalytic/ methionine gamma‐lyase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32649P228539  eugene3.15350001  26  AT5G23310   FSD3 (FE SUPEROXIDE DISMUTASE 3); iron superoxide dismutase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32682P228770  eugene3.155900001  92  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32794P229555  eugene3.164790001  194     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32814P229697  eugene3.16720001  171  AT3G27310   PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32905P230330  eugene3.17550002  26  AT2G31340   EMB1381 (EMBRYO DEFECTIVE 1381) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32917P230418  eugene3.177110001  90  AT1G14440   ATHB31 (ARABIDOPSIS THALIANA HOMEOBOX PROTEIN 31); transcription factor 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32923P230455  eugene3.177770001  13  AT3G55160   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14954.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN72934.1); similar to unknown [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAO72654.1); contains InterPro domain HEAT 
(InterPro:IPR000357) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS32957P230696  eugene3.180960001  142  AT1G56660   unknown protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33242P232688  eugene3.210050001  29  AT2G12190   cytochrome P450 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33252P232763  eugene3.210900001  44  AT5G45920   carboxylesterase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33364P233546  eugene3.22790002  81  AT2G15370   FUT5 (Fucosyltransferase 5); fucosyltransferase/ transferase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33379P233647  eugene3.23360001  199  AT5G24590   TIP 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33394P233754  eugene3.23650002  76  AT4G00290   mechanosensitive ion channel domain‐containing protein / MS ion channel domain‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33462P234234  eugene3.25390001  1  AT4G27220   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33504P234523  eugene3.26780001  51  AT1G30240   binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33555P234885  eugene3.27690001  87  AT3G52430   PAD4 (PHYTOALEXIN DEFICIENT 4); triacylglycerol lipase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33621P235345  eugene3.28660002  24  AT5G45230   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33846P236921  eugene3.32270001  30  AT3G14890   phosphoesterase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33847P236929  eugene3.32270002  109  AT3G48110   EDD1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33928P237494  eugene3.33180001  11     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33967P237768  eugene3.33690002  25  AT1G61690   zinc ion binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS33980P237855  eugene3.33900002  9  AT5G61780   tudor domain‐containing protein / nuclease family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS42986P300900  eugene3.36810001  108     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34078P238540  eugene3.38930002  1  AT1G25275   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43403.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54900P384287  eugene3.39510001  82     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34096P238666  eugene3.40520002  100  AT3G04400   EMB2171 (EMBRYO DEFECTIVE 2171); structural constituent of ribosome 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55005P385022  eugene3.47760002  48     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55039P385260  eugene3.51820001  1     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34233P239626  eugene3.53080002  18  AT3G59140   ATMRP14 (Arabidopsis thaliana multidrug resistance‐associated protein 14) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55052P385356  eugene3.53690001  61     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34285P239992  eugene3.57710001  97  AT5G55000   FIP2 (FH protein interacting protein 2); voltage‐gated potassium channel 



XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55080P385552  eugene3.58480001  22     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34311P240173  eugene3.60320001  42  AT5G39390   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34327P240287  eugene3.61860001  77  AT4G19170   NCED4 (NINE‐CIS‐EPOXYCAROTENOID DIOXYGENASE 4) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34376P240630  eugene3.66320001  8  AT5G66770   scarecrow transcription factor family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34436P241051  eugene3.73570001  11  AT2G19620   Ndr family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34469P241281  eugene3.77170001  93  AT2G35658   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G16840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62316.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22322.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34520P241640  eugene3.84530001  82     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34528P241696  eugene3.85480001  63  AT2G14260   PIP (proline iminopeptidase); prolyl aminopeptidase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34572P242002  eugene3.90260001  34  AT2G17220   protein kinase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34604P242225  eugene3.93910001  92  AT5G66760   SDH1‐1 (Succinate dehydrogenase 1‐1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53795P376555  fgenesh1_pg.C_LG_I002920  82     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53684P375781  fgenesh1_pg.C_LG_II001374  49     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53646P375513  fgenesh1_pg.C_LG_II001831  36     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53546P374814  fgenesh1_pg.C_LG_III000080 163     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53496P374459  fgenesh1_pg.C_LG_III000443 20     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53474P374310  fgenesh1_pg.C_LG_III000674 165     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53314P373189  fgenesh1_pg.C_LG_IV001172 43     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52814P369686  fgenesh1_pg.C_LG_IX001397 196     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53221P372534  fgenesh1_pg.C_LG_V000789 1     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53171P372186  fgenesh1_pg.C_LG_VI000002 112     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53058P371396  fgenesh1_pg.C_LG_VI001769 6     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52989P370914  fgenesh1_pg.C_LG_VII000876  123     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52786P369490  fgenesh1_pg.C_LG_X000080  137     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52755P369278  fgenesh1_pg.C_LG_X000204  22     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52670P368680  fgenesh1_pg.C_LG_X001965  42     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52473P367303  fgenesh1_pg.C_LG_XII000664  16     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52448P367126  fgenesh1_pg.C_LG_XII001064  9     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52446P367115  fgenesh1_pg.C_LG_XII001131  25     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52394P366747  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000520  49     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51708P361949  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000275  35     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51690P361819  fgenesh1_pg.C_LG_XIX000359  95     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52026P364175  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000301  149     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51966P363749  fgenesh1_pg.C_LG_XVI000893  2     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51883P363174  fgenesh1_pg.C_LG_XVII000234  95     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51764P362341  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000549  6     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51288P359007  fgenesh1_pg.C_scaffold_123000043  136     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51115P357797  fgenesh1_pg.C_scaffold_157000019  204     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51071P357486  fgenesh1_pg.C_scaffold_163000041  31     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51010P357061  fgenesh1_pg.C_scaffold_171000030  33     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50998P356976  fgenesh1_pg.C_scaffold_173000013  25     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50938P356554  fgenesh1_pg.C_scaffold_184000018  94     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50857P355986  fgenesh1_pg.C_scaffold_210000032  112     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55787P390498  fgenesh1_pg.C_scaffold_21567000001  100    XY 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54730P383097  fgenesh1_pg.C_scaffold_275000005  117     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54751P383247  fgenesh1_pg.C_scaffold_291000002  2     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS54784P383478  fgenesh1_pg.C_scaffold_314000005  57     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55538P388754  fgenesh1_pg.C_scaffold_3529000001  55     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55574P389005  fgenesh1_pg.C_scaffold_4215000001  40     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55579P389044  fgenesh1_pg.C_scaffold_4383000001  99     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51563P360928  fgenesh1_pg.C_scaffold_44000074  37     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55614P389288  fgenesh1_pg.C_scaffold_5439000001  26     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55128P385888  fgenesh1_pg.C_scaffold_667000001  90     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS55661P389616  fgenesh1_pg.C_scaffold_7172000002  231     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51476P360321  fgenesh1_pg.C_scaffold_77000054  65     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50652P354552  fgenesh1_pg.C_scaffold_843000001  73     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51413P359884  fgenesh1_pg.C_scaffold_87000074  135     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53093P371643  fgenesh1_pm.C_LG_VI000521  5     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12296P086068  fgenesh4_pg.C_LG_I000334  90     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43087P301609  fgenesh4_pg.C_LG_I000381  15  AT5G60900   RLK1 (RECEPTOR‐LIKE PROTEIN KINASE 1); carbohydrate binding / kinase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12311P086173  fgenesh4_pg.C_LG_I000430  62  AT4G20840   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12314P086197  fgenesh4_pg.C_LG_I000464  9  AT3G24240   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12380P086655  fgenesh4_pg.C_LG_I000846  9  AT5G53340   galactosyltransferase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12460P087218  fgenesh4_pg.C_LG_I001363  3  AT1G79915   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45915.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12506P087538  fgenesh4_pg.C_LG_I001601  87  AT3G57240   BG3 (BETA‐1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12559P087909  fgenesh4_pg.C_LG_I001924  95  AT2G22440   similar to reverse transcriptase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12613P088288  fgenesh4_pg.C_LG_I002260  24  AT5G14340   AtMYB40 (myb domain protein 40); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12638P088462  fgenesh4_pg.C_LG_I002391  14  AT2G33500   zinc finger (B‐box type) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12700P088900  fgenesh4_pg.C_LG_I002751  69  AT2G14210   ANR1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12706P088939  fgenesh4_pg.C_LG_I002763  192  AT3G43910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G26840.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO67267.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12724P089068  fgenesh4_pg.C_LG_I002835  21  AT5G05690   CYP90 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12731P089113  fgenesh4_pg.C_LG_I002865  9  AT1G65440   GTB1 (GLOBAL TRANSCRIPTION FACTOR GROUP B1); RNA binding / hydrolase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12755P089281  fgenesh4_pg.C_LG_I003034  167  AT5G35810   similar to ankyrin repeat family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G54070.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68568.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41965.1); contains InterPro domain 
Ankyrin (InterPro:IPR002110) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12886P090200  fgenesh4_pg.C_LG_II000416  43  AT1G06800   lipase class 3 family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS12921P090443  fgenesh4_pg.C_LG_II000597  74  AT1G34060   alliinase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43249P302741  fgenesh4_pg.C_LG_II000927  48  AT5G48560   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13006P091038  fgenesh4_pg.C_LG_II001066  85  AT4G13730   RabGAP/TBC domain‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13058P091403  fgenesh4_pg.C_LG_II001348  28  AT5G62280   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G45360.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49726.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1442 (InterPro:IPR009902) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13247P092724  fgenesh4_pg.C_LG_II002509  1  AT3G56860   UBA2A; AU‐rich element binding / RNA binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13292P093038  fgenesh4_pg.C_LG_III000105 7  AT4G22970   AESP (ARABIDOPSIS HOMOLOG OF SEPARASE); peptidase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13303P093115  fgenesh4_pg.C_LG_III000156 83  AT4G04670   Met‐10+ like family protein / kelch repeat‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13305P093133  fgenesh4_pg.C_LG_III000165 99  AT1G74190   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13318P093221  fgenesh4_pg.C_LG_III000241 76  AT4G14840   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G22520.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71183.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13340P093376  fgenesh4_pg.C_LG_III000351 265  AT3G13300   VCS (VARICOSE); nucleotide binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43337P303357  fgenesh4_pg.C_LG_III000406 67     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13525P094672  fgenesh4_pg.C_LG_III001312 12  AT4G20310   metalloendopeptidase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13600P095196  fgenesh4_pg.C_LG_III001734 21  AT5G07040   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13604P095223  fgenesh4_pg.C_LG_III001752 169  AT1G11290   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43378P303640  fgenesh4_pg.C_LG_IV000121 27     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43381P303666  fgenesh4_pg.C_LG_IV000128 149  AT4G23180   CRK10 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13683P095778  fgenesh4_pg.C_LG_IV000358 53  AT5G59390   XH/XS domain‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13698P095885  fgenesh4_pg.C_LG_IV000452 2  AT4G18470   SNI1 (SUPPRESSOR OF NPR1‐1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43444P304105  fgenesh4_pg.C_LG_IV001056 58     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13868P097073  fgenesh4_pg.C_LG_IV001495 131  AT5G51080   RNase H domain‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13928P097493  fgenesh4_pg.C_LG_IX000299 81  AT5G22800   EMB1030 (EMBRYO DEFECTIVE 1030); ATP binding / alanine‐tRNA ligase/ ligase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13973P097807  fgenesh4_pg.C_LG_IX000582 85  AT3G19310   phospholipase C 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13984P097885  fgenesh4_pg.C_LG_IX000667 28  AT4G34215   Encodes a member of the SGNH‐hydrolase superfamily of enzymes. The enzymes of the SGNH‐hydrolase superfamily facilitate the hydrolysis of ester 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS13996P097969  fgenesh4_pg.C_LG_IX000720 1  AT2G23090   Identical to Uncharacterized protein At2g23090 [Arabidopsis Thaliana] (GB:O64818); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93237.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1909 (InterPro:IPR015023) 



XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14083P098575  fgenesh4_pg.C_LG_IX001316 75  AT4G33740   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G37820.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49845.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14089P098623  fgenesh4_pg.C_LG_IX001330 117  AT2G32990   ATGH9B8 (ARABIDOPSIS THALIANA GLYCOSYL HYDROLASE 9B8); hydrolase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43486P304401  fgenesh4_pg.C_LG_IX001557 127     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14148P099034  fgenesh4_pg.C_LG_V000145 127  AT1G15570   CYCA2;3 (CYCLIN A2;3); cyclin‐dependent protein kinase regulator 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14168P099170  fgenesh4_pg.C_LG_V000287 8  AT5G08350   GRAM domain‐containing protein / ABA‐responsive protein‐related 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43496P304470  fgenesh4_pg.C_LG_V000419 140     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14261P099822  fgenesh4_pg.C_LG_V000771 13  AT5G48920   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14280P099960  fgenesh4_pg.C_LG_V000922 2  AT1G02120   VAD1 (VASCULAR ASSOCIATED DEATH1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14289P100017  fgenesh4_pg.C_LG_V000999 27  AT1G80830   ATNRAMP1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14304P100123  fgenesh4_pg.C_LG_V001110 64  AT5G40451   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40450.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G40450.1); similar to enolase‐phosphatase e‐1 [Aedes aegypti] (GB:XP_001657693.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14402P100812  fgenesh4_pg.C_LG_VI000128 90  AT1G53420   serine/threonine protein kinase‐related 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14446P101122  fgenesh4_pg.C_LG_VI000341 158  AT5G22540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22550.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14472P101302  fgenesh4_pg.C_LG_VI000460 29  AT4G09040   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14498P101483  fgenesh4_pg.C_LG_VI000588 114  AT5G65620   peptidase M3 family protein / thimet oligopeptidase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14567P101969  fgenesh4_pg.C_LG_VI000937 121  AT4G29790   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G19390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14643P102499  fgenesh4_pg.C_LG_VI001345 49  AT5G65930   KCBP 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14650P102549  fgenesh4_pg.C_LG_VI001367 44  AT5G06200   integral membrane family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14765P103353  fgenesh4_pg.C_LG_VII000089  43  AT4G28410   aminotransferase‐related 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14771P103395  fgenesh4_pg.C_LG_VII000136  106  AT5G22800   EMB1030 (EMBRYO DEFECTIVE 1030); ATP binding / alanine‐tRNA ligase/ ligase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14802P103608  fgenesh4_pg.C_LG_VII000301  7  AT3G19620   glycosyl hydrolase family 3 protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14832P103820  fgenesh4_pg.C_LG_VII000511  189  AT1G65280   heat shock protein binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14858P104004  fgenesh4_pg.C_LG_VII000697  223  AT3G05220   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14989P104921  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000142  177  AT5G04820   OFP13 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS14992P104940  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000162  99  AT1G54740   similar to structural constituent of ribosome [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G22110.1); similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96485.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15002P105011  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000226  41  AT3G50580   histamine receptor 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43614P305295  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000316  65     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15095P105662  fgenesh4_pg.C_LG_VIII000711  32  AT1G79440   SSADH 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15191P106332  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001223  82  AT2G01818   zinc ion binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15262P106831  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001607  108  AT1G24470   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15292P107043  fgenesh4_pg.C_LG_VIII001790  94  AT5G18920   similar to Os05g0404300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055502.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71063.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15359P107510  fgenesh4_pg.C_LG_X000230  93  AT2G23820   metal‐dependent phosphohydrolase HD domain‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43683P305779  fgenesh4_pg.C_LG_X000543  49     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43692P305841  fgenesh4_pg.C_LG_X000733  60     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15506P108536  fgenesh4_pg.C_LG_X001201  17  AT3G25640   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G23100.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42071.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF617 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15519P108631  fgenesh4_pg.C_LG_X001261  28  AT1G69050   unknown protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15577P109033  fgenesh4_pg.C_LG_X001582  41  AT1G58210   EMB1674 (EMBRYO DEFECTIVE 1674) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15659P109613  fgenesh4_pg.C_LG_X002225  92  AT1G32583   similar to TPD1 (TAPETUM DETERMINANT 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24972.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47061.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15720P110039  fgenesh4_pg.C_LG_XI000169 15  AT3G18670   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43770P306386  fgenesh4_pg.C_LG_XI000631 57     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15818P110725  fgenesh4_pg.C_LG_XI000943 103  AT5G53920   ribosomal protein L11 methyltransferase‐related 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15872P111098  fgenesh4_pg.C_LG_XII000072  107  AT5G54300   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G61260.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39207.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF761 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15879P111153  fgenesh4_pg.C_LG_XII000144  76  AT5G62760   nuclear protein ZAP‐related 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15943P111600  fgenesh4_pg.C_LG_XII000412  143  AT4G02750   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS15977P111833  fgenesh4_pg.C_LG_XII000667  12  AT1G48720   similar to integrase [Cucumis melo] (GB:ABR67407.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43841P306882  fgenesh4_pg.C_LG_XII000811  24     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16007P112046  fgenesh4_pg.C_LG_XII000843  46  AT4G26830   hydrolase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16062P112428  fgenesh4_pg.C_LG_XII001190  111  AT5G60030   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G75335.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66187.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16070P112485  fgenesh4_pg.C_LG_XII001227  62  AT3G54400   aspartyl protease family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43909P307358  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001327  8     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43978P307843  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000364  27     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS43994P307954  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000624  46     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16421P114943  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000970  13  AT1G06930   unknown protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16499P115487  fgenesh4_pg.C_LG_XV000505  43  AT1G48120   calcineurin‐like phosphoesterase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16521P115643  fgenesh4_pg.C_LG_XV000653  243  AT1G66350   RGL1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16537P115756  fgenesh4_pg.C_LG_XV000741  10  AT5G50720   ATHVA22E (Arabidopsis thaliana HVA22 homologue E) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16539P115768  fgenesh4_pg.C_LG_XV000751  44  AT3G48710   GTP binding / RNA binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16664P116644  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000487  29  AT1G71390   disease resistance family protein / LRR family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44066P308456  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000846  24     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16709P116958  fgenesh4_pg.C_LG_XVI000909  23  AT5G43290   WRKY49 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16724P117063  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001030  163  AT1G63540   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16737P117158  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001130  25  AT3G03450   RGL2 (RGA‐LIKE 2); transcription factor 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16738P117160  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001131  24  AT3G61250   AtMYB17 (myb domain protein 17); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44084P308586  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001138  82     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16836P117850  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000032  68  AT3G17900   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70781.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO41033.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16861P118026  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000231  80  AT4G25050   ACP4 (ACYL CARRIER PROTEIN 4) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44148P309035  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000652  130     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16918P118426  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000671  61  AT5G19650   OFP8 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16924P118467  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000704  59  AT1G62270   F‐box family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16952P118663  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000896  2  AT1G15290   binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS16981P118865  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII001050  76  AT2G32240   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.3); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G05320.2); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63724.1); contains domain PD023692 (PD023692); contains domain PTHR23160 (PTHR23160) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34700P242897  fgenesh4_pg.C_scaffold_107000049  22     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44271P309891  fgenesh4_pg.C_scaffold_117000051  93  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34879P244153  fgenesh4_pg.C_scaffold_120000089  108  AT4G08850   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34886P244196  fgenesh4_pg.C_scaffold_1210000001  11  AT4G31710   ATGLR2.4 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS34970P244789  fgenesh4_pg.C_scaffold_127000075  23  AT4G19980   unknown protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35017P245119  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000055  20  AT4G34420   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G15730.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47777.1); contains domain P‐loop containing nucleoside triphosphate hydrolases (SSF52540) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44411P310876  fgenesh4_pg.C_scaffold_134000064  194     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35119P245833  fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  1  AT4G17565   F‐box family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35165P246153  fgenesh4_pg.C_scaffold_140000036  54  AT5G44030   IRX5 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44467P311267  fgenesh4_pg.C_scaffold_1402000001  104     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35176P246227  fgenesh4_pg.C_scaffold_14150000001  1  AT4G12560   F‐box family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35180P246256  fgenesh4_pg.C_scaffold_142000003  196  AT4G14480   protein kinase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44488P311410  fgenesh4_pg.C_scaffold_145000012  4     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44507P311545  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000004  47     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35252P246764  fgenesh4_pg.C_scaffold_147000049  9  AT5G49620   AtMYB78 (myb domain protein 78); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35343P247401  fgenesh4_pg.C_scaffold_15449000001  35     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35351P247457  fgenesh4_pg.C_scaffold_155000014  117  AT3G29970   germination protein‐related 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35403P247816  fgenesh4_pg.C_scaffold_158000027  62  AT4G02640   BZO2H1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35435P248042  fgenesh4_pg.C_scaffold_16014000001  163     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44627P312389  fgenesh4_pg.C_scaffold_162000020  149     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35478P248344  fgenesh4_pg.C_scaffold_16349000001  14  ATCG00500   Encodes the carboxytransferase beta subunit of the Acetyl‐CoA carboxylase (ACCase) complex in plastids. This complex catalyzes the carboxylation of acetyl‐CoA to produce malonyl‐CoA 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35572P249000  fgenesh4_pg.C_scaffold_169000027  1  AT4G02940   oxidoreductase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35587P249104  fgenesh4_pg.C_scaffold_170000029  8  AT5G48380   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35630P249409  fgenesh4_pg.C_scaffold_1736000001  141  AT1G63360   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35815P250705  fgenesh4_pg.C_scaffold_19052000001  23  AT5G57655   xylose isomerase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44835P313842  fgenesh4_pg.C_scaffold_193000016  33  AT5G65940   CHY1 (BETA‐HYDROXYISOBUTYRYL‐COA HYDROLASE 1); 3‐hydroxyisobutyryl‐CoA hydrolase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44856P313990  fgenesh4_pg.C_scaffold_196000032  29     



XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44866P314056  fgenesh4_pg.C_scaffold_19830000001  54     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44880P314160  fgenesh4_pg.C_scaffold_200000001  13  AT5G45160   root hair defective 3 GTP‐binding (RHD3) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35951P251656  fgenesh4_pg.C_scaffold_201000037  98  AT4G08250   scarecrow transcription factor family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS35978P251846  fgenesh4_pg.C_scaffold_203000001  21  AT5G08110   DEAD/DEAH box helicase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS44965P314752  fgenesh4_pg.C_scaffold_214000014  33     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36122P252852  fgenesh4_pg.C_scaffold_21694000001  33  AT1G22770   GI 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36155P253080  fgenesh4_pg.C_scaffold_219000009  213  AT5G41790   CIP1 (COP1‐INTERACTIVE PROTEIN 1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36220P253539  fgenesh4_pg.C_scaffold_230000008  51  AT1G40390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G43760.1); similar to putative AP endonuclease/reverse transcriptase [Brassica napus] (GB:AAM82604.1); contains InterPro domain RNA‐directed DNA polymerase (reverse 
transcriptase) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45062P315432  fgenesh4_pg.C_scaffold_231000004  2     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36229P253601  fgenesh4_pg.C_scaffold_234000017  23  AT1G27170   ATP binding / protein binding / transmembrane receptor 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36245P253713  fgenesh4_pg.C_scaffold_2423000001  5  AT4G11280   ACS6 (1‐AMINOCYCLOPROPANE‐1‐CARBOXYLIC ACID (ACC) SYNTHASE 6) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36314P254193  fgenesh4_pg.C_scaffold_265000004  94  AT3G56630   CYP94D2 (cytochrome P450 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36320P254234  fgenesh4_pg.C_scaffold_2667000001  201  AT1G13190   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36334P254334  fgenesh4_pg.C_scaffold_2712000001  242  AT5G24590   TIP 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36367P254568  fgenesh4_pg.C_scaffold_28000098  7  AT1G07910   RNL 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36390P254726  fgenesh4_pg.C_scaffold_281000008  27  AT2G34400   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36397P254778  fgenesh4_pg.C_scaffold_2828000001  59  AT3G47090   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36606P256242  fgenesh4_pg.C_scaffold_337000003  67  AT5G22760   PHD finger family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36691P256833  fgenesh4_pg.C_scaffold_390000004  42  AT1G28350   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36718P257026  fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021  26  AT5G37570   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36793P257551  fgenesh4_pg.C_scaffold_41000021  219  AT1G48090   C2 domain‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36807P257645  fgenesh4_pg.C_scaffold_41000116  175  AT2G16920   PFU2 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36903P258316  fgenesh4_pg.C_scaffold_4470000001  122  AT5G48930   transferase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS36926P258482  fgenesh4_pg.C_scaffold_481000007  16  AT1G22540   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45506P318541  fgenesh4_pg.C_scaffold_5388000001  107  AT1G55210   disease resistance response 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45538P318765  fgenesh4_pg.C_scaffold_57000179  59     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37098P259682  fgenesh4_pg.C_scaffold_6248000001  97  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45588P319110  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000105  84  AT3G26040   transferase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37153P260069  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000205  25  AT4G00350   MATE efflux family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37154P260077  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000210  57  AT2G20562   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G31090.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39329.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37192P260342  fgenesh4_pg.C_scaffold_66000025  116  AT2G27770   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G36470.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO16683.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF868 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45626P319378  fgenesh4_pg.C_scaffold_6601000001  190     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45629P319398  fgenesh4_pg.C_scaffold_6644000001  144     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37255P260779  fgenesh4_pg.C_scaffold_6972000001  91  AT5G11180   ATGLR2.6 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37321P261245  fgenesh4_pg.C_scaffold_709000001  271  AT1G78780   pathogenesis‐related family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45686P319798  fgenesh4_pg.C_scaffold_731000001  44     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37366P261561  fgenesh4_pg.C_scaffold_77000022  72  AT4G29090   reverse transcriptase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37408P261854  fgenesh4_pg.C_scaffold_8048000001  98     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37426P261982  fgenesh4_pg.C_scaffold_8201000001  195  AT4G03460   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45787P320508  fgenesh4_pg.C_scaffold_821000003  210     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37491P262431  fgenesh4_pg.C_scaffold_8661000001  109  AT5G03540   ATEXO70A1 (EXOCYST SUBUNIT EXO70 FAMILY PROTEIN A1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45856P320986  fgenesh4_pg.C_scaffold_9257000001  9     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37575P263023  fgenesh4_pg.C_scaffold_9351000001  10  AT1G67520   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45872P321101  fgenesh4_pg.C_scaffold_9679000001  21  AT4G27290   S‐locus protein kinase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17242P120693  fgenesh4_pm.C_LG_II001149 14  AT4G13140   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46123.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17284P120982  fgenesh4_pm.C_LG_III000402  200  AT4G00680   actin‐depolymerizing factor 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17303P121121  fgenesh4_pm.C_LG_III000652  92  AT4G31980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11290.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46056.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN68458.1); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF862 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45940P321578  fgenesh4_pm.C_LG_V000320 17  AT4G08570   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein / copper chaperone (CCH)‐related 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17752P124264  fgenesh4_pm.C_LG_X000603 110  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS17796P124566  fgenesh4_pm.C_LG_XI000259  52  AT1G78850   curculin‐like (mannose‐binding) lectin family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS45994P321954  fgenesh4_pm.C_scaffold_147000025  8  AT1G29150   ATS9 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37695P263859  fgenesh4_pm.C_scaffold_164000015  102  AT2G07340   prefoldin‐related KE2 family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18234P127637  grail3.0002004902  115  AT5G64080   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18620P130334  grail3.0006040101  24  AT3G25600   calmodulin 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18632P130424  grail3.0006047601  2  AT5G49430   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18646P130521  grail3.0006058501  73  AT1G13690   ATE1 (ATPase E1); nucleic acid binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53960P377711  grail3.0008040201  79     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS52941P370579  grail3.0010004401  83     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18883P132176  grail3.0010036201  13  AT3G16990   TENA/THI‐4 family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18934P132537  grail3.0010069901  99  AT2G40290   eukaryotic translation initiation factor 2 subunit 1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS18964P132742  grail3.0011030101  18  AT5G23280   TCP family transcription factor 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19032P133220  grail3.0013022001  35  AT5G11760   similar to hypothetical protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAX95651.1); similar to hypothetical protein OsI_012773 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY91540.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF1764 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19037P133259  grail3.0013029702  1  AT5G11500   similar to unknown [Brassica juncea] (GB:ABX10747.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF814 (InterPro:IPR008532) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19115P133804  grail3.0015005501  77     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19224P134566  grail3.0017020301  210  AT4G24290   similar to NSL1 (NECROTIC SPOTTED LESIONS 1) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G28380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46862.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71620.1); similar to 
Membrane attack complex component/perforin/complement C9 [Medicago truncatula] (GB:ABE79564.1); contains InterPro domain Membrane attack complex component/perforin/complement C9 (InterPro:IPR001862) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53809P376655  grail3.0017036601  39     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19299P135090  grail3.0018039901  7  AT4G01100   mitochondrial substrate carrier family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19417P135913  grail3.0021008901  46  AT3G03430   polcalcin 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19517P136616  grail3.0023002901  197  AT2G26580   YAB5 (YABBY5); transcription factor 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19580P137057  grail3.0024017901  150  AT3G26380   glycosyl hydrolase family protein 27 / alpha‐galactosidase family protein / melibiase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37834P264835  grail3.0028030701  1     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS51606P361231  grail3.0029016801  27     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS37859P265010  grail3.0029017601  152     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53077P371528  grail3.0030025501  178     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19738P138160  grail3.0031017601  107  AT4G22000   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN76661.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19832P138821  grail3.0033029301  174  AT1G02000   GAE2 (UDP‐D‐GLUCURONATE 4‐EPIMERASE 2); catalytic 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19858P139002  grail3.0034009701  62  AT2G32980   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO24056.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS19989P139921  grail3.0039001801  10  AT1G34550   EMB2756 (EMBRYO DEFECTIVE 2756) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20096P140666  grail3.0046014001  149  AT1G28530   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66376.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20140P140976  grail3.0048001701  96  AT1G33680   nucleic acid binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53645P375505  grail3.0050011301  1     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53764P376338  grail3.0051003301  125     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20228P141593  grail3.0051006801  173  AT3G51510   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO14460.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20322P142249  grail3.0056004201  41  AT1G30280   heat shock protein binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20336P142346  grail3.0058008801  66  AT2G20560   DNAJ heat shock family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20456P143186  grail3.0068005901  121  AT3G47070   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95428.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20493P143451  grail3.0073001201  127  AT4G21860   MSRB2 (METHIONINE SULFOXIDE REDUCTASE B 2); peptide‐methionine‐(S)‐S‐oxide reductase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS53218P372513  grail3.0083004201  143     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20750P145246  grail3.0100011301  40  AT4G30880   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20752P145259  grail3.0101000301  102  AT1G56140   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20790P145524  grail3.0106013801  32  AT3G10080   germin‐like protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38331P268314  grail3.0263001201  133  AT1G49430   LACS2 (LONG‐CHAIN ACYL‐COA SYNTHETASE 2) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46217P323519  grail3.0281000902  105     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38366P268562  grail3.0418000101  9     



XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38403P268819  grail3.0639000203  2  AT1G22800   methyltransferase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38457P269195  grail3.1010000101  59  AT3G26380   glycosyl hydrolase family protein 27 / alpha‐galactosidase family protein / melibiase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38472P269304  grail3.10933000101  57  AT3G19760   eukaryotic translation initiation factor 4A 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38593P270145  grail3.17523000101  1  AT4G27980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G04960.3); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO71037.1); contains InterPro domain Molecular chaperone 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38747P271229  grail3.3328000201  26     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS50732P355115  grail3.4387000101  1     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS38801P271604  grail3.4763000101  186  AT3G08900   RGP3 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39106P273739  gw1.123.13.1  107  AT5G15700   DNA‐directed RNA polymerase (RPOT2) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39160P274115  gw1.125.171.1119  AT4G10260   pfkB‐type carbohydrate kinase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39166P274159  gw1.125.218.164  AT3G08710   ATH9 (thioredoxin H‐type 9) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39181P274266  gw1.12675.1.133  AT1G16160   WAKL5 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 5); kinase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39238P274663  gw1.130.1.1  28  AT3G18950   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39249P274741  gw1.130.199.158  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46570P325988  gw1.135.75.1  2     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39445P276110  gw1.1408.1.1  149  AT5G42700   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46710P326969  gw1.152.44.1  19  AT2G42250   CYP712A1 (cytochrome P450 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39731P278111  gw1.164.112.120  AT1G79680   wall‐associated kinase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39765P278351  gw1.166.31.1  17  AT4G22070   WRKY31 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39842P278889  gw1.171.89.1  62  AT3G10330   transcription initiation factor IIB‐2 / general transcription factor TFIIB‐2 (TFIIB2) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS39984P279888  gw1.193.100.18  AT2G21080   similar to extracellular ligand‐gated ion channel [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G20300.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G50630.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43972.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS46996P328967  gw1.1968.1.1  110     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40062P280431  gw1.20270.11.1  39     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40079P280548  gw1.20422.12.1  204  AT3G53480   ATPDR9 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40080P280554  gw1.20422.20.1  10  AT1G30750   similar to Hypothetical protein CBG24759 [Caenorhabditis briggsae] (GB:CAE56916.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1720 (InterPro:IPR013182) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40163P281137  gw1.215.37.1  10  AT2G26710   CYP734A1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47122P329851  gw1.2281.1.1  116     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47123P329860  gw1.2281.2.1  63     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40254P281773  gw1.2402.5.1  44  AT5G51545   LPA2 (LOW PSII ACCUMULATION2) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40269P281880  gw1.2479.3.1  2     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47239P330671  gw1.28.124.1  50     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47240P330678  gw1.28.16.1  63     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40387P282708  gw1.28.283.1  11  AT3G43240   ARID/BRIGHT DNA‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40412P282883  gw1.28.642.1  10  AT2G28260   ATCNGC15 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40449P283137  gw1.2809.2.1  36  AT5G22540   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22550.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40554P283878  gw1.3093.3.1  181  AT5G50260   cysteine proteinase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40594P284155  gw1.337.112.16  AT2G03220   ATFUT1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40595P284161  gw1.337.118.114  AT5G67470   formin homology 2 domain‐containing protein / FH2 domain‐containing protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40596P284171  gw1.337.131.117  AT1G11000   MLO4 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40603P284217  gw1.337.256.162  AT3G42723   ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase/ nucleotide binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47382P331672  gw1.3776.5.1  147     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40777P285433  gw1.40.747.1  128  AT4G25000   AMY1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40801P285604  gw1.40.94.1  81  AT5G43330   malate dehydrogenase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40804P285624  gw1.40.97.1  8  AT3G60510   enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40841P285884  gw1.41.255.1  7  AT3G03910   glutamate dehydrogenase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40843P285896  gw1.41.261.1  33  AT3G03910   glutamate dehydrogenase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47473P332309  gw1.4152.1.1  15     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40904P286324  gw1.418.16.1  21  AT2G22830   SQE2 (SQUALENE EPOXIDASE 2); oxidoreductase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS40997P286978  gw1.442.256.19  AT2G32100   OFP16 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41027P287186  gw1.468.11.1  19  AT5G38940   manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41030P287208  gw1.4726.3.1  206  AT4G23340   oxidoreductase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41064P287443  gw1.5028.1.1  160  AT1G15100   RHA2A (RING‐H2 finger A2A); protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41105P287729  gw1.5682.1.1  183  AT5G23940   EMB3009 (EMBRYO DEFECTIVE 3009); transferase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41145P288012  gw1.6002.2.1  85  AT1G18880   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41255P288785  gw1.659.125.116  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41257P288799  gw1.659.139.118  AT1G29730   kinase/ protein serine/threonine kinase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41258P288801  gw1.659.157.112  AT1G58250   SAB (SABRE) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41355P289480  gw1.692.9.1  4  ATCG00020   Encodes chlorophyll binding protein D1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41361P289526  gw1.70.150.1  6  AT3G04720   PR‐4 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41559P290907  gw1.859.1.1  23  AT1G10460   GLP7 (GERMIN‐LIKE PROTEIN 7); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47871P335085  gw1.86.255.1  54     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS41622P291349  gw1.88.105.1  115  AT3G26782   binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS47906P335332  gw1.88.204.1  19  AT5G61840   GUT1; catalytic 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20989P146920  gw1.I.134.1  6  AT3G15890   protein kinase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS20990P146928  gw1.I.1353.1  37  AT1G07645   lactoylglutathione lyase family protein / glyoxalase I family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21080P147556  gw1.I.2249.1  70  AT2G30140   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21160P148117  gw1.I.3115.1  4  AT4G37530   peroxidase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21188P148313  gw1.I.331.1  25  AT5G11590   TINY2 (TINY2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48056P336381  gw1.I.3405.1  92     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21221P148544  gw1.I.3581.1  7  AT1G22360   ATUGT85A2 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A2); UDP‐glycosyltransferase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21223P148560  gw1.I.3597.1  3  AT1G17840   ABCG11 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21514P150595  gw1.I.662.1  15  AT3G44200   NEK6 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21722P152053  gw1.I.8641.1  41  AT1G64355   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65822.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21740P152180  gw1.I.8852.1  86  AT4G25700   CHY1 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS21937P153557  gw1.II.1539.1  43  AT1G78160   APUM7 (ARABIDOPSIS PUMILIO 7); RNA binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22055P154383  gw1.II.2522.1  113  AT4G23750   CRF2 (CYTOKININ RESPONSE FACTOR 2); DNA binding / transcription factor 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22080P154557  gw1.II.270.1  48  AT4G13090   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48323P338251  gw1.II.3920.1  94     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48334P338330  gw1.II.603.1  35     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22488P157413  gw1.III.186.1  94  AT1G16260   protein kinase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48383P338673  gw1.III.2411.1 9     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48426P338974  gw1.IV.1075.1 13  AT1G22370   ATUGT85A5 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 85A5); glucuronosyltransferase/ transferase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22766P159360  gw1.IV.1499.1 87  AT2G32730   26S proteasome regulatory subunit 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS22832P159821  gw1.IV.2293.1 14  AT2G20840   secretory carrier membrane protein (SCAMP) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48467P339259  gw1.IV.2378.1 57  AT1G74100   sulfotransferase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48475P339312  gw1.IV.2590.1 118     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23022P161154  gw1.IV.4426.1 52  AT5G42180   peroxidase 64 (PER64) (P64) (PRXR4) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23115P161800  gw1.IX.1264.1 11  AT4G38650   glycosyl hydrolase family 10 protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23121P161843  gw1.IX.1321.1 48  AT4G38700   disease resistance‐responsive family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23134P161935  gw1.IX.1435.1 21  AT5G18060   auxin‐responsive protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23232P162621  gw1.IX.2548.1 49  AT1G49980   similar to REV1 (Reversionless 1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23312P163178  gw1.IX.3396.1 33  AT5G19440   cinnamyl‐alcohol dehydrogenase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23344P163404  gw1.IX.3671.1 137  AT4G30880   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23444P164106  gw1.IX.480.1  124  AT4G14480   protein kinase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23478P164344  gw1.IX.600.1  287  AT4G19170   NCED4 (NINE‐CIS‐EPOXYCAROTENOID DIOXYGENASE 4) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23664P165646  gw1.V.2503.1  170  AT5G09280   pectate lyase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48664P340638  gw1.V.3803.1  55     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23842P166893  gw1.V.417.1  108  AT5G50860   protein kinase family protein 



XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48703P340911  gw1.V.4261.1  43     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48707P340942  gw1.V.4286.1  18     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48710P340960  gw1.V.4316.1  29     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48711P340967  gw1.V.4325.1  2     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48783P341473  gw1.V.5036.1  77     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS23965P167749  gw1.V.724.1  67  AT4G39235   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G05570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93095.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24135P168940  gw1.VI.1927.1 256  AT3G02875   ILR1 (IAA‐LEUCINE RESISTANT 1); metallopeptidase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24343P170401  gw1.VI.841.1  38  AT1G79480   similar to glycosyl hydrolase family protein 17 [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67460.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78496.1); contains InterPro domain X8 (InterPro:IPR012946) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48910P342358  gw1.VII.2711.1  214     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48918P342416  gw1.VII.2815.1  58     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24677P172739  gw1.VII.413.1  6  AT5G45200   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS24779P173448  gw1.VIII.1349.1  9  AT1G54310   RNA binding 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS48999P342980  gw1.VIII.280.1 45  AT3G26300   CYP71B34 (cytochrome P450 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49030P343199  gw1.X.1695.1  39  AT3G55990   Encodes ESK1 (Eskimo1).  A member of a large gene family of DUF231 domain proteins whose members encode a total of 45 proteins of unknown function.  ESK1 functions as a negative regulator of cold acclimation.  Mutations in the ESK1 gene provides strong 
freezing tolerance. 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25217P176515  gw1.X.202.1  95  ATCG00490   large subunit of RUBISCO. 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25320P177238  gw1.X.303.1  5  AT1G58320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G35525.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42113.1); contains InterPro domain Protein of unknown function Cys‐rich (InterPro:IPR006461) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25399P177787  gw1.X.3856.1  30  AT4G02280   SUS3; UDP‐glycosyltransferase/ sucrose synthase/ transferase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25419P177930  gw1.X.4160.1  67  AT3G23580   RNR2A 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25635P179443  gw1.X.6411.1  32  AT2G01730   ATCPSF73‐II 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25724P180065  gw1.XI.1265.1 216  AT1G20030   pathogenesis‐related thaumatin family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49165P344142  gw1.XI.1339.1 117     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS25764P180344  gw1.XI.1713.1 42  AT1G12020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G62422.1); similar to unknown [Brassica rapa] (GB:ABL97977.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49240P344671  gw1.XI.2454.1 3     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49290P345019  gw1.XI.3195.1 70     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26046P182317  gw1.XII.1330.1  124  AT5G51110   similar to dehydratase family [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29810.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62291.1); contains InterPro domain Transcriptional coactivator/pterin dehydratase (InterPro:IPR001533) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49411P345864  gw1.XIII.2272.1  15     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26411P184874  gw1.XIII.259.1 20  AT3G10910   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26514P185597  gw1.XIII.460.1 157  AT3G62200   similar to EDA32 (embryo sac development arrest 32) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G62210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO17351.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF537 (InterPro:IPR007491) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26723P187055  gw1.XIV.2623.1  49  AT1G02900   RALFL1 (RALF‐LIKE 1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49516P346602  gw1.XIV.3511.1  9     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26880P188157  gw1.XIV.432.1 12  AT3G20020   protein arginine N‐methyltransferase family protein 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26930P188507  gw1.XIX.1167.1  111  AT1G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67610.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G67610.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO18262.1) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26942P188592  gw1.XIX.1375.1  5  AT5G36930   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49616P347305  gw1.XIX.1483.1  3     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS26998P188983  gw1.XIX.1883.1  27  AT1G71692   AGL12 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27038P189266  gw1.XIX.2213.1  58  AT1G34220   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G35730.1); similar to hypothetical protein [Carica papaya] (GB:ABS32229.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF292 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27087P189607  gw1.XIX.2771.1  97  AT4G36130   60S ribosomal protein L8 (RPL8C) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49728P348089  gw1.XV.1302.1  112     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27334P191334  gw1.XV.2838.1  61  AT5G23260   ABS 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27466P192261  gw1.XVI.1064.1  48  AT3G21850   ASK9 (ARABIDOPSIS SKP1‐LIKE 9); ubiquitin‐protein ligase 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS49824P348759  gw1.XVI.2114.1  51     
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27574P193017  gw1.XVI.2246.1  115  AT3G09180   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45433.1); contains domain Positive stranded ssRNA viruses (SSF88633) 
XY  XY1399  1399  14  2  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐ scaffold_40 ‐  E_POPLARS27780P194459  gw1.XVII.1076.1  159  AT2G42590   GRF9 
XY  XY1525  1525  15  3  28.9527  G4047 ‐ rP520 LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  E_POPLARS29281P204966  estExt_fgenesh4_pm.C_820005  3  AT2G33040   ATP synthase gamma chain 
XY  XY1525  1525  15  3  28.9527  G4047 ‐ rP520 LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  E_POPLARS10958P076703  eugene3.00150576  6  AT5G63000   similar to hypothetical protein OsJ_001206 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11381.1); similar to Os01g0271000 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001042705.1); similar to hypothetical protein OsI_001310 [Oryza sativa 
(indica cultivar‐group)] (GB:EAY73463.1) 
XY  XY1525  1525  15  3  28.9527  G4047 ‐ rP520 LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  E_POPLARS16473P115309  fgenesh4_pg.C_LG_XV000236  9  AT5G07830   ATGUS2 (ARABIDOPSIS THALIANA GLUCURONIDASE 2); beta‐glucuronidase 
XY  XY1525  1525  15  3  28.9527  G4047 ‐ rP520 LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  E_POPLARS16954P118673  fgenesh4_pg.C_LG_XVIII000903  1  AT4G30810   SCPL29 (serine carboxypeptidase‐like 29); serine carboxypeptidase 
XY  XY1525  1525  15  3  28.9527  G4047 ‐ rP520 LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  E_POPLARS19033P133229  grail3.0013022501  2  AT4G32940   GAMMA‐VPE 
XY  XY1525  1525  15  3  28.9527  G4047 ‐ rP520 LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  E_POPLARS20053P140369  grail3.0043009701  2  AT1G18210   calcium‐binding protein 
XY  XY1525  1525  15  3  28.9527  G4047 ‐ rP520 LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  E_POPLARS20483P143379  grail3.0071006401  1  AT2G42610   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G07090.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN66524.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF640 (InterPro:IPR006936) 
XY  XY1525  1525  15  3  28.9527  G4047 ‐ rP520 LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  E_POPLARS39078P273541  gw1.122.175.12  AT1G31930   XLG3 (EXTRA‐LARGE GTP‐BINDING PROTEIN 3); signal transducer 
XY  XY1525  1525  15  3  28.9527  G4047 ‐ rP520 LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  E_POPLARS39087P273609  gw1.122.293.13  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
XY  XY1525  1525  15  3  28.9527  G4047 ‐ rP520 LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  E_POPLARS39681P277767  gw1.158.31.1  1  AT3G14067   subtilase family protein 
XY  XY1525  1525  15  3  28.9527  G4047 ‐ rP520 LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  E_POPLARS24982P174874  gw1.VIII.2915.1  6  AT2G30050   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1525  1525  15  3  28.9527  G4047 ‐ rP520 LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  E_POPLARS49157P344091  gw1.XI.1134.1 2  AT1G30760   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1525  1525  15  3  28.9527  G4047 ‐ rP520 LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  E_POPLARS27191P190337  gw1.XV.1351.1  1  AT5G50120   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS28249P197740  estExt_Genewise1_v1.C_1240035  1  AT2G20760   protein binding / protein transporter/ structural molecule 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10617P074316  eugene3.00140757  3  AT2G21045   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66170.2); similar to putative senescence‐associated protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD07813.1); contains InterPro domain Rhodanese‐like 
(InterPro:IPR001763) 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  6  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31136P217946  eugene3.02000007  1  AT5G20000   (REGULATORY PARTICLE TRIPLE‐A 6A); ATPase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  16  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32219P225529  eugene3.120070001  9  AT3G09000   proline‐rich family protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32470P227286  eugene3.138830002  15  AT3G20230   50S ribosomal protein L18 family 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32581P228067  eugene3.147480001  4  AT2G27700   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32594P228155  eugene3.148290001  23  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32620P228336  eugene3.150820001  12  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32638P228465  eugene3.152560001  5  AT5G39650   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09157.1); similar to 52O08_3 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67548.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF679 (InterPro:IPR007770) 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32756P229289  eugene3.161300002  6  AT1G20890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76480.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43758.1) 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32789P229521  eugene3.163880001  24  AT3G17510   CIPK1 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  26  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  7  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32950P230646  eugene3.180140001  1  AT5G58620   zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  4  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33029P231202  eugene3.18740005  9  AT5G50390   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  36  AT5G47020   glycine‐rich protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  13  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  2  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33281P232966  eugene3.214320001  16  AT4G35910   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23594.1); contains domain SSF52402 (SSF52402); contains domain PTHR20882:SF1 (PTHR20882:SF1); contains domain PTHR20882 (PTHR20882) 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33330P233308  eugene3.22210002  1  AT3G22200   POP2 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  1  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  13  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  30  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33581P235065  eugene3.28070002  9  AT3G44690   unknown protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  36  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33705P235934  eugene3.30030001  8     
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  4  AT2G16660   nodulin family protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33773P236411  eugene3.31140003  5  AT5G66060   oxidoreductase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  17  AT5G28680   protein kinase family protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  35  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33844P236907  eugene3.32260001  1  AT5G35450   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  4  AT1G19100   ATP‐binding region 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33905P237334  eugene3.32870002  2  AT1G05900   endonuclease‐related 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  24     
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  8  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34345P240411  eugene3.63680002  13  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 



XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  3  AT1G08060   MOM 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS51355P359472  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000104  5     
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS55332P387317  fgenesh1_pg.C_scaffold_13585000001  3     
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13625P095372  fgenesh4_pg.C_LG_III001894 7  AT1G17910   wall‐associated kinase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13875P097119  fgenesh4_pg.C_LG_IV001548 4  AT2G17070   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G17080.1); similar to CM0216.210.nc [Lotus japonicus] (GB:BAF98210.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF241 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14272P099898  fgenesh4_pg.C_LG_V000860 1  AT3G18910   F‐box family protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15726P110081  fgenesh4_pg.C_LG_XI000199 1  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16223P113557  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000630  3  AT2G47440   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  4  AT4G39400   DWF2 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34650P242544  fgenesh4_pg.C_scaffold_10040000001  3  AT4G31850   PGR3 (PROTON GRADIENT REGULATION 3) 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  8  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35200P246399  fgenesh4_pg.C_scaffold_14280000001  6  AT2G42560   late embryogenesis abundant domain‐containing protein / LEA domain‐containing protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35258P246805  fgenesh4_pg.C_scaffold_14721000001  13     
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35274P246918  fgenesh4_pg.C_scaffold_14863000001  30     
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35321P247245  fgenesh4_pg.C_scaffold_15294000001  5  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35633P249431  fgenesh4_pg.C_scaffold_17408000001  16  AT1G63940   monodehydroascorbate reductase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35736P250148  fgenesh4_pg.C_scaffold_18364000001  21  AT5G39220   hydrolase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36004P252027  fgenesh4_pg.C_scaffold_20524000001  10  AT1G52340   GIN1 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36099P252692  fgenesh4_pg.C_scaffold_21522000001  16  ATMG01360   cytochrome c oxidase subunit 1 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36104P252724  fgenesh4_pg.C_scaffold_21571000001  1  AT2G38840   guanylate‐binding family protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  2  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36266P253862  fgenesh4_pg.C_scaffold_2482000002  42  AT4G26330   ATSBT3.18 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36624P256367  fgenesh4_pg.C_scaffold_3475000001  6  AT1G05100   MAPKKK18 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 18); kinase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45499P318490  fgenesh4_pg.C_scaffold_525000001  3     
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  5  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  22  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  19  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37696P263871  fgenesh4_pm.C_scaffold_164000018  1  AT1G16120   WAKL1 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 1); kinase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  17  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS20243P141700  grail3.0051017601  12  AT5G56140   KH domain‐containing protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS54995P384958  grail3.0465000101  3     
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  11  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  23  AT5G13630   CHLH 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38588P270113  grail3.17237000101  15  AT3G54540   ATGCN4 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 4) 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38650P270548  grail3.22049000101  16  AT3G04800   ATTIM23‐3 (Arabidopsis thaliana translocase inner membrane subunit 23‐3); P‐P‐bond‐hydrolysis‐driven protein transmembrane transporter 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38674P270717  grail3.2618000201  6  AT3G05400   sugar transporter 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38699P270892  grail3.2834000201  18  AT3G48320   CYP71A21 (cytochrome P450 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38708P270954  grail3.2975000201  1  AT1G50000   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49872.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF558 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38723P271057  grail3.3144000201  1  AT1G59660   nucleoporin family protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38853P271971  grail3.8904000201  2  AT3G23790   AMP‐binding protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.120  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  23  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.126  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.17  AT4G27585   band 7 family protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  22  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  16  AT2G47000   MDR4 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS47347P331424  gw1.3463.1.1  3  AT5G07010   sulfotransferase family protein 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  18  AT4G26900   HISN4 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22733P159129  gw1.IV.1063.1 22  AT2G21070   FIO1 (FIONA1) 
XY  XY1552  1552  15  5  29.4678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS24277P169938  gw1.VI.437.1  1  AT5G06270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11600.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15841.1) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS28249P197740  estExt_Genewise1_v1.C_1240035  1  AT2G20760   protein binding / protein transporter/ structural molecule 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10617P074316  eugene3.00140757  6  AT2G21045   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66170.2); similar to putative senescence‐associated protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD07813.1); contains InterPro domain Rhodanese‐like 
(InterPro:IPR001763) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  11  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52071P364486  eugene3.00150589  1     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30514P213594  eugene3.01310017  12  AT1G59740   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  22  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  6  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31858P223006  eugene3.08260001  14  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  54  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  24  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32123P224856  eugene3.111510001  4  AT4G12850   far‐red impaired responsive family protein / FAR1 family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32219P225529  eugene3.120070001  14  AT3G09000   proline‐rich family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  29  AT1G61010   CPSF73‐I 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32304P226124  eugene3.126890001  22  AT1G26680   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32461P227224  eugene3.13820002  1     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32470P227286  eugene3.138830002  19  AT3G20230   50S ribosomal protein L18 family 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  44  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32581P228067  eugene3.147480001  8  AT2G27700   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32594P228155  eugene3.148290001  26  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32620P228336  eugene3.150820001  16  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32638P228465  eugene3.152560001  7  AT5G39650   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09157.1); similar to 52O08_3 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67548.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF679 (InterPro:IPR007770) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32756P229289  eugene3.161300002  8  AT1G20890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76480.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43758.1) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32789P229521  eugene3.163880001  30  AT3G17510   CIPK1 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32822P229754  eugene3.168010001  1  AT2G43270   F‐box family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  39  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  7  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32947P230629  eugene3.179920001  4     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32950P230646  eugene3.180140001  1  AT5G58620   zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  5  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33029P231202  eugene3.18740005  9  AT5G50390   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  48  AT5G47020   glycine‐rich protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  5  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  18  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  53  AT5G36160   aminotransferase‐related 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33216P232509  eugene3.207420001  1  AT5G37830   OXP1 (OXOPROLINASE 1); hydrolase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33265P232851  eugene3.212610001  4  AT4G38730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G21120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64612.1); similar to Os05g0430700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055625.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF803 (InterPro:IPR008521) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  7  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33281P232966  eugene3.214320001  14  AT4G35910   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23594.1); contains domain SSF52402 (SSF52402); contains domain PTHR20882:SF1 (PTHR20882:SF1); contains domain PTHR20882 (PTHR20882) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33300P233100  eugene3.217330001  4  AT2G40130   heat shock protein‐related 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33330P233308  eugene3.22210002  1  AT3G22200   POP2 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  17  AT4G17200   F‐box family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  1  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  19  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33548P234835  eugene3.27580001  8  AT4G16330   oxidoreductase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  47  AT5G16690   ATORC3 



XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33572P235001  eugene3.27930001  32  AT5G52030   TraB protein‐related 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  57  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33657P235597  eugene3.29330001  30  AT1G04120   ATMRP5 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  5  AT2G22470   AGP2 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33699P235888  eugene3.29980002  7  AT1G65060   4CL3 (4‐coumarate:CoA ligase 3); 4‐coumarate‐CoA ligase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33705P235934  eugene3.30030001  7     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  13  AT2G16660   nodulin family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33773P236411  eugene3.31140003  6  AT5G66060   oxidoreductase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  27  AT5G28680   protein kinase family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33792P236542  eugene3.31360002  1  AT1G01770   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74802.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39542.1); similar to hypothetical protein OsI_024980 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03748.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1446 (InterPro:IPR010839) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  42  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33844P236907  eugene3.32260001  1  AT5G35450   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  7  AT1G19100   ATP‐binding region 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  5  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33905P237334  eugene3.32870002  2  AT1G05900   endonuclease‐related 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  39     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33989P237923  eugene3.34050002  5     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  11  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34305P240132  eugene3.59840001  4  AT1G58190   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34340P240379  eugene3.63420001  24  AT3G47860   apolipoprotein D‐related 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34345P240411  eugene3.63680002  18  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  15  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34467P241267  eugene3.77080002  11  AT1G63320   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  38  AT4G14880   ATCYS‐3A 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34619P242331  eugene3.95110001  1  AT4G05160   4‐coumarate‐‐CoA ligase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  3  AT1G08060   MOM 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  14     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS51355P359472  fgenesh1_pg.C_scaffold_107000104  7     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS55332P387317  fgenesh1_pg.C_scaffold_13585000001  8     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS55047P385322  fgenesh1_pg.C_scaffold_530000002  3     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS12407P086844  fgenesh4_pg.C_LG_I001018  3  AT1G62975   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein (bHLH125) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  20  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13625P095372  fgenesh4_pg.C_LG_III001894 23  AT1G17910   wall‐associated kinase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13875P097119  fgenesh4_pg.C_LG_IV001548 5  AT2G17070   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G17080.1); similar to CM0216.210.nc [Lotus japonicus] (GB:BAF98210.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF241 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14272P099898  fgenesh4_pg.C_LG_V000860 1  AT3G18910   F‐box family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14528P101690  fgenesh4_pg.C_LG_VI000760 17  AT3G52970   CYP76G1 (cytochrome P450 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14601P102201  fgenesh4_pg.C_LG_VI001139 1  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15726P110081  fgenesh4_pg.C_LG_XI000199 4  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16223P113557  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000630  7  AT2G47440   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  6  AT4G39400   DWF2 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34650P242544  fgenesh4_pg.C_scaffold_10040000001  4  AT4G31850   PGR3 (PROTON GRADIENT REGULATION 3) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  14  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  15  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35200P246399  fgenesh4_pg.C_scaffold_14280000001  7  AT2G42560   late embryogenesis abundant domain‐containing protein / LEA domain‐containing protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35258P246805  fgenesh4_pg.C_scaffold_14721000001  17     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35284P246985  fgenesh4_pg.C_scaffold_1498000001  2  AT3G16370   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35321P247245  fgenesh4_pg.C_scaffold_15294000001  5  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35322P247252  fgenesh4_pg.C_scaffold_15300000001  34  AT3G24495   MSH7 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35364P247547  fgenesh4_pg.C_scaffold_15540000001  9     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35515P248603  fgenesh4_pg.C_scaffold_16563000001  2  AT1G43670   fructose‐1 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  12  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35633P249431  fgenesh4_pg.C_scaffold_17408000001  25  AT1G63940   monodehydroascorbate reductase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35736P250148  fgenesh4_pg.C_scaffold_18364000001  25  AT5G39220   hydrolase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35800P250599  fgenesh4_pg.C_scaffold_18943000001  5  AT5G63120   ethylene‐responsive DEAD box RNA helicase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  56     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36004P252027  fgenesh4_pg.C_scaffold_20524000001  10  AT1G52340   GIN1 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36099P252692  fgenesh4_pg.C_scaffold_21522000001  23  ATMG01360   cytochrome c oxidase subunit 1 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36104P252724  fgenesh4_pg.C_scaffold_21571000001  1  AT2G38840   guanylate‐binding family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  16  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  21     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  5  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36266P253862  fgenesh4_pg.C_scaffold_2482000002  53  AT4G26330   ATSBT3.18 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36318P254223  fgenesh4_pg.C_scaffold_2655000001  1  AT5G20680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G64020.1); similar to Os11g0241900 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001067587.1); similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐
group)] (GB:ABA92327.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  12  AT3G13820   F‐box family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  38  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36624P256367  fgenesh4_pg.C_scaffold_3475000001  7  AT1G05100   MAPKKK18 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 18); kinase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45499P318490  fgenesh4_pg.C_scaffold_525000001  5     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  12  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  34  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37001P259007  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000002  1  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37162P260134  fgenesh4_pg.C_scaffold_643000002  2     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  25  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  48  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37696P263871  fgenesh4_pm.C_scaffold_164000018  1  AT1G16120   WAKL1 (WALL ASSOCIATED KINASE‐LIKE 1); kinase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS18670P130686  grail3.0007010801  1  AT4G32860   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96753.1) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  40  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  19  AT2G45190   YAB1 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS20243P141700  grail3.0051017601  13  AT5G56140   KH domain‐containing protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS54995P384958  grail3.0465000101  6     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38498P269483  grail3.12342000101  3  AT5G19390   pleckstrin homology (PH) domain‐containing protein / RhoGAP domain‐containing protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  24  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  28  AT5G13630   CHLH 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38588P270113  grail3.17237000101  20  AT3G54540   ATGCN4 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 4) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38650P270548  grail3.22049000101  18  AT3G04800   ATTIM23‐3 (Arabidopsis thaliana translocase inner membrane subunit 23‐3); P‐P‐bond‐hydrolysis‐driven protein transmembrane transporter 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38674P270717  grail3.2618000201  6  AT3G05400   sugar transporter 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38695P270865  grail3.2793000301  4  AT2G28090   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38699P270892  grail3.2834000201  25  AT3G48320   CYP71A21 (cytochrome P450 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38708P270954  grail3.2975000201  2  AT1G50000   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49872.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF558 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38714P270997  grail3.3058000101  8  AT1G73940   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49410.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49410.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62865.1) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38723P271057  grail3.3144000201  2  AT1G59660   nucleoporin family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS55433P388021  grail3.6665000101  14     
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38853P271971  grail3.8904000201  3  AT3G23790   AMP‐binding protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.125  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39093P273650  gw1.1221.2.1  16  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 



XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  42  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39219P274532  gw1.129.147.12  AT5G17390   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.138  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.123  AT4G27585   band 7 family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  27  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  21  AT2G47000   MDR4 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS47347P331424  gw1.3463.1.1  5  AT5G07010   sulfotransferase family protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  26  AT4G26900   HISN4 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22733P159129  gw1.IV.1063.1 41  AT2G21070   FIO1 (FIONA1) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS24277P169938  gw1.VI.437.1  1  AT5G06270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11600.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15841.1) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 44  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS26058P182405  gw1.XII.1393.1  1  AT2G14120   dynamin‐like protein 2b (ADL2b) 
XY  XY1555  1555  15  5  29.5278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS27563P192938  gw1.XVI.2137.1  1  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS28249P197740  estExt_Genewise1_v1.C_1240035  1  AT2G20760   protein binding / protein transporter/ structural molecule 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS42153P295067  eugene3.00071343  24     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10617P074316  eugene3.00140757  6  AT2G21045   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66170.2); similar to putative senescence‐associated protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD07813.1); contains InterPro domain Rhodanese‐like 
(InterPro:IPR001763) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  11  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52071P364486  eugene3.00150589  1     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS11584P081087  eugene3.00170106  5  AT5G47950   transferase family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30514P213594  eugene3.01310017  13  AT1G59740   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  24  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  9  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31858P223006  eugene3.08260001  14  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  55  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  24  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32123P224856  eugene3.111510001  4  AT4G12850   far‐red impaired responsive family protein / FAR1 family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32219P225529  eugene3.120070001  16  AT3G09000   proline‐rich family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  22  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  35  AT1G61010   CPSF73‐I 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32304P226124  eugene3.126890001  21  AT1G26680   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32461P227224  eugene3.13820002  1     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32470P227286  eugene3.138830002  22  AT3G20230   50S ribosomal protein L18 family 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  45  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32581P228067  eugene3.147480001  11  AT2G27700   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32594P228155  eugene3.148290001  26  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32620P228336  eugene3.150820001  15  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32638P228465  eugene3.152560001  9  AT5G39650   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09157.1); similar to 52O08_3 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67548.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF679 (InterPro:IPR007770) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32756P229289  eugene3.161300002  7  AT1G20890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76480.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43758.1) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32789P229521  eugene3.163880001  26  AT3G17510   CIPK1 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32822P229754  eugene3.168010001  1  AT2G43270   F‐box family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  41  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  8  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32947P230629  eugene3.179920001  4     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32950P230646  eugene3.180140001  1  AT5G58620   zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  5  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33029P231202  eugene3.18740005  9  AT5G50390   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  48  AT5G47020   glycine‐rich protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  5  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  26  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  56  AT5G36160   aminotransferase‐related 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33216P232509  eugene3.207420001  1  AT5G37830   OXP1 (OXOPROLINASE 1); hydrolase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33265P232851  eugene3.212610001  4  AT4G38730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G21120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64612.1); similar to Os05g0430700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055625.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF803 (InterPro:IPR008521) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  8  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33281P232966  eugene3.214320001  14  AT4G35910   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23594.1); contains domain SSF52402 (SSF52402); contains domain PTHR20882:SF1 (PTHR20882:SF1); contains domain PTHR20882 (PTHR20882) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33300P233100  eugene3.217330001  3  AT2G40130   heat shock protein‐related 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33330P233308  eugene3.22210002  1  AT3G22200   POP2 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33376P233629  eugene3.23280001  23  AT5G06570   hydrolase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  19  AT4G17200   F‐box family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  2  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  21  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33548P234835  eugene3.27580001  11  AT4G16330   oxidoreductase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  48  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  62  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33657P235597  eugene3.29330001  31  AT1G04120   ATMRP5 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  5  AT2G22470   AGP2 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33699P235888  eugene3.29980002  8  AT1G65060   4CL3 (4‐coumarate:CoA ligase 3); 4‐coumarate‐CoA ligase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33705P235934  eugene3.30030001  7     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  8  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  20  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  14  AT2G16660   nodulin family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33773P236411  eugene3.31140003  6  AT5G66060   oxidoreductase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  27  AT5G28680   protein kinase family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33792P236542  eugene3.31360002  1  AT1G01770   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74802.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39542.1); similar to hypothetical protein OsI_024980 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03748.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1446 (InterPro:IPR010839) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  43  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33844P236907  eugene3.32260001  1  AT5G35450   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  6  AT1G19100   ATP‐binding region 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  8  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33905P237334  eugene3.32870002  3  AT1G05900   endonuclease‐related 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  40     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33989P237923  eugene3.34050002  6     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  14  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34305P240132  eugene3.59840001  5  AT1G58190   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34340P240379  eugene3.63420001  28  AT3G47860   apolipoprotein D‐related 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34345P240411  eugene3.63680002  20  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  19  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34467P241267  eugene3.77080002  15  AT1G63320   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  39  AT4G14880   ATCYS‐3A 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34619P242331  eugene3.95110001  1  AT4G05160   4‐coumarate‐‐CoA ligase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  3  AT1G08060   MOM 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  2     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  14     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52401P366794  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000474  8     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS55332P387317  fgenesh1_pg.C_scaffold_13585000001  10     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS55047P385322  fgenesh1_pg.C_scaffold_530000002  3     



XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS12407P086844  fgenesh4_pg.C_LG_I001018  3  AT1G62975   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein (bHLH125) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  21  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13625P095372  fgenesh4_pg.C_LG_III001894 24  AT1G17910   wall‐associated kinase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14272P099898  fgenesh4_pg.C_LG_V000860 1  AT3G18910   F‐box family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14528P101690  fgenesh4_pg.C_LG_VI000760 19  AT3G52970   CYP76G1 (cytochrome P450 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14601P102201  fgenesh4_pg.C_LG_VI001139 1  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15726P110081  fgenesh4_pg.C_LG_XI000199 5  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15817P110715  fgenesh4_pg.C_LG_XI000940 1  AT3G27260   GTE8 (GLOBAL TRANSCRIPTION FACTOR GROUP E8); DNA binding 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  11  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 
(PTHR21726) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16223P113557  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000630  7  AT2G47440   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  4  AT4G39400   DWF2 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34650P242544  fgenesh4_pg.C_scaffold_10040000001  4  AT4G31850   PGR3 (PROTON GRADIENT REGULATION 3) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  18  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  13  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35200P246399  fgenesh4_pg.C_scaffold_14280000001  7  AT2G42560   late embryogenesis abundant domain‐containing protein / LEA domain‐containing protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35258P246805  fgenesh4_pg.C_scaffold_14721000001  16     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35284P246985  fgenesh4_pg.C_scaffold_1498000001  2  AT3G16370   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35321P247245  fgenesh4_pg.C_scaffold_15294000001  5  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35322P247252  fgenesh4_pg.C_scaffold_15300000001  39  AT3G24495   MSH7 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35364P247547  fgenesh4_pg.C_scaffold_15540000001  9     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35464P248245  fgenesh4_pg.C_scaffold_16298000001  16  AT4G33020   ZIP9 (ZINC TRANSPORTER 9 PRECURSOR); cation transmembrane transporter 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35515P248603  fgenesh4_pg.C_scaffold_16563000001  2  AT1G43670   fructose‐1 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  14  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35633P249431  fgenesh4_pg.C_scaffold_17408000001  25  AT1G63940   monodehydroascorbate reductase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35736P250148  fgenesh4_pg.C_scaffold_18364000001  25  AT5G39220   hydrolase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35800P250599  fgenesh4_pg.C_scaffold_18943000001  5  AT5G63120   ethylene‐responsive DEAD box RNA helicase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  59     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  13  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36004P252027  fgenesh4_pg.C_scaffold_20524000001  10  AT1G52340   GIN1 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36099P252692  fgenesh4_pg.C_scaffold_21522000001  23  ATMG01360   cytochrome c oxidase subunit 1 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36104P252724  fgenesh4_pg.C_scaffold_21571000001  1  AT2G38840   guanylate‐binding family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  21  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  28     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  8  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36266P253862  fgenesh4_pg.C_scaffold_2482000002  57  AT4G26330   ATSBT3.18 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36318P254223  fgenesh4_pg.C_scaffold_2655000001  3  AT5G20680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G64020.1); similar to Os11g0241900 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001067587.1); similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐
group)] (GB:ABA92327.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  17  AT3G13820   F‐box family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  39  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36549P255841  fgenesh4_pg.C_scaffold_3178000002  23  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36624P256367  fgenesh4_pg.C_scaffold_3475000001  6  AT1G05100   MAPKKK18 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 18); kinase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45269P316881  fgenesh4_pg.C_scaffold_362000002  4     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36787P257506  fgenesh4_pg.C_scaffold_4089000001  1  AT5G38150   PMI15 (plastid movement impaired 15) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45499P318490  fgenesh4_pg.C_scaffold_525000001  5     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  12  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  37  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37001P259007  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000002  2  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37162P260134  fgenesh4_pg.C_scaffold_643000002  2     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  24  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  51  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37690P263825  fgenesh4_pm.C_scaffold_155000014  2  AT1G47710   (ATSERPIN1); cysteine protease inhibitor/ serine‐type endopeptidase inhibitor 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS18670P130686  grail3.0007010801  1  AT4G32860   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96753.1) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  48  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  21  AT2G45190   YAB1 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS20243P141700  grail3.0051017601  14  AT5G56140   KH domain‐containing protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38275P267925  grail3.0193001002  1  AT2G24420   DNA repair ATPase‐related 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS54995P384958  grail3.0465000101  8     
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38498P269483  grail3.12342000101  2  AT5G19390   pleckstrin homology (PH) domain‐containing protein / RhoGAP domain‐containing protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  23  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  31  AT5G13630   CHLH 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38588P270113  grail3.17237000101  20  AT3G54540   ATGCN4 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 4) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38650P270548  grail3.22049000101  18  AT3G04800   ATTIM23‐3 (Arabidopsis thaliana translocase inner membrane subunit 23‐3); P‐P‐bond‐hydrolysis‐driven protein transmembrane transporter 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38674P270717  grail3.2618000201  6  AT3G05400   sugar transporter 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  17  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38695P270865  grail3.2793000301  3  AT2G28090   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38699P270892  grail3.2834000201  25  AT3G48320   CYP71A21 (cytochrome P450 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38714P270997  grail3.3058000101  11  AT1G73940   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49410.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49410.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62865.1) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38723P271057  grail3.3144000201  2  AT1G59660   nucleoporin family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38853P271971  grail3.8904000201  3  AT3G23790   AMP‐binding protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.125  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39093P273650  gw1.1221.2.1  21  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  45  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39219P274532  gw1.129.147.12  AT5G17390   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.139  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.128  AT4G27585   band 7 family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40577P284037  gw1.3252.2.1  27  AT5G40760   G6PD6 (GLUCOSE‐6‐PHOSPHATE DEHYDROGENASE 6); glucose‐6‐phosphate dehydrogenase 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  21  AT2G47000   MDR4 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS47347P331424  gw1.3463.1.1  6  AT5G07010   sulfotransferase family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  25  AT4G26900   HISN4 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22054P154375  gw1.II.2517.1  18  AT3G60530   zinc finger (GATA type) family protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22733P159129  gw1.IV.1063.1 43  AT2G21070   FIO1 (FIONA1) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS24277P169938  gw1.VI.437.1  2  AT5G06270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11600.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15841.1) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 48  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS26058P182405  gw1.XII.1393.1  2  AT2G14120   dynamin‐like protein 2b (ADL2b) 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS27494P192455  gw1.XVI.1305.1  1  AT3G56970   ORG2 
XY  XY1556  1556  15  5  29.5478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS27563P192938  gw1.XVI.2137.1  1  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS28249P197740  estExt_Genewise1_v1.C_1240035  1  AT2G20760   protein binding / protein transporter/ structural molecule 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS42153P295067  eugene3.00071343  21     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10617P074316  eugene3.00140757  5  AT2G21045   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66170.2); similar to putative senescence‐associated protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD07813.1); contains InterPro domain Rhodanese‐like 
(InterPro:IPR001763) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  12  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52071P364486  eugene3.00150589  1     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS11584P081087  eugene3.00170106  6  AT5G47950   transferase family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30514P213594  eugene3.01310017  14  AT1G59740   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30644P214505  eugene3.01400026  2  AT5G09220   AAP2 (AMINO ACID PERMEASE 2); amino acid transmembrane transporter 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  25  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 



XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30914P216396  eugene3.01650037  2  AT4G03965   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  3     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  10  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31858P223006  eugene3.08260001  14  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  54  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  24  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32123P224856  eugene3.111510001  5  AT4G12850   far‐red impaired responsive family protein / FAR1 family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32219P225529  eugene3.120070001  15  AT3G09000   proline‐rich family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  28  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  43  AT1G61010   CPSF73‐I 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32304P226124  eugene3.126890001  18  AT1G26680   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32461P227224  eugene3.13820002  1     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32501P227506  eugene3.141730001  2  AT1G13610   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G30380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15341.1); contains InterPro domain Alpha/beta hydrolase fold‐1 (InterPro:IPR000073) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  47  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32581P228067  eugene3.147480001  14  AT2G27700   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32594P228155  eugene3.148290001  26  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32620P228336  eugene3.150820001  16  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32638P228465  eugene3.152560001  8  AT5G39650   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09157.1); similar to 52O08_3 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67548.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF679 (InterPro:IPR007770) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32756P229289  eugene3.161300002  6  AT1G20890   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G76480.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO43758.1) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32789P229521  eugene3.163880001  26  AT3G17510   CIPK1 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32822P229754  eugene3.168010001  1  AT2G43270   F‐box family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  44  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  7  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32947P230629  eugene3.179920001  4     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32950P230646  eugene3.180140001  1  AT5G58620   zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  5  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33027P231188  eugene3.18740003  1  AT5G50920   HSP93‐V 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33029P231202  eugene3.18740005  9  AT5G50390   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  47  AT5G47020   glycine‐rich protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  5  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  26  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  61  AT5G36160   aminotransferase‐related 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33216P232509  eugene3.207420001  1  AT5G37830   OXP1 (OXOPROLINASE 1); hydrolase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33249P232741  eugene3.210540001  2  AT4G35800   RNA_POL_II_LS 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33265P232851  eugene3.212610001  4  AT4G38730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G21120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64612.1); similar to Os05g0430700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055625.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF803 (InterPro:IPR008521) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  12  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33281P232966  eugene3.214320001  13  AT4G35910   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23594.1); contains domain SSF52402 (SSF52402); contains domain PTHR20882:SF1 (PTHR20882:SF1); contains domain PTHR20882 (PTHR20882) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33300P233100  eugene3.217330001  5  AT2G40130   heat shock protein‐related 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33303P233117  eugene3.217880002  3  AT4G00150   scarecrow‐like transcription factor 6 (SCL6) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33330P233308  eugene3.22210002  1  AT3G22200   POP2 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33376P233629  eugene3.23280001  24  AT5G06570   hydrolase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  19  AT4G17200   F‐box family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  2  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  21  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33548P234835  eugene3.27580001  12  AT4G16330   oxidoreductase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  50  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  64  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33657P235597  eugene3.29330001  34  AT1G04120   ATMRP5 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  10  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  6  AT2G22470   AGP2 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33699P235888  eugene3.29980002  10  AT1G65060   4CL3 (4‐coumarate:CoA ligase 3); 4‐coumarate‐CoA ligase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33704P235925  eugene3.30010003  34  AT4G28420   aminotransferase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33705P235934  eugene3.30030001  8     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  9  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33743P236200  eugene3.30550002  5     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  19  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  17  AT2G16660   nodulin family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33773P236411  eugene3.31140003  6  AT5G66060   oxidoreductase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  28  AT5G28680   protein kinase family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33792P236542  eugene3.31360002  1  AT1G01770   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74802.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39542.1); similar to hypothetical protein OsI_024980 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03748.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1446 (InterPro:IPR010839) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  41  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33844P236907  eugene3.32260001  1  AT5G35450   disease resistance protein (CC‐NBS‐LRR class) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  9  AT1G19100   ATP‐binding region 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  10  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33905P237334  eugene3.32870002  2  AT1G05900   endonuclease‐related 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  42     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33989P237923  eugene3.34050002  7     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  14  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34305P240132  eugene3.59840001  5  AT1G58190   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34340P240379  eugene3.63420001  32  AT3G47860   apolipoprotein D‐related 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34345P240411  eugene3.63680002  18  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  22  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34467P241267  eugene3.77080002  18  AT1G63320   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  42  AT4G14880   ATCYS‐3A 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34619P242331  eugene3.95110001  1  AT4G05160   4‐coumarate‐‐CoA ligase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  3  AT1G08060   MOM 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  2     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  15     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS55332P387317  fgenesh1_pg.C_scaffold_13585000001  10     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS55047P385322  fgenesh1_pg.C_scaffold_530000002  3     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS12407P086844  fgenesh4_pg.C_LG_I001018  3  AT1G62975   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein (bHLH125) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  22  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13625P095372  fgenesh4_pg.C_LG_III001894 26  AT1G17910   wall‐associated kinase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14272P099898  fgenesh4_pg.C_LG_V000860 1  AT3G18910   F‐box family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14528P101690  fgenesh4_pg.C_LG_VI000760 24  AT3G52970   CYP76G1 (cytochrome P450 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14601P102201  fgenesh4_pg.C_LG_VI001139 1  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15726P110081  fgenesh4_pg.C_LG_XI000199 7  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15817P110715  fgenesh4_pg.C_LG_XI000940 1  AT3G27260   GTE8 (GLOBAL TRANSCRIPTION FACTOR GROUP E8); DNA binding 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  13  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 
(PTHR21726) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16223P113557  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000630  8  AT2G47440   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16411P114874  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000877  40  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  4  AT4G39400   DWF2 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34650P242544  fgenesh4_pg.C_scaffold_10040000001  4  AT4G31850   PGR3 (PROTON GRADIENT REGULATION 3) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  20  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 



XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  16  AT1G06760   histone H1 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  13  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35200P246399  fgenesh4_pg.C_scaffold_14280000001  7  AT2G42560   late embryogenesis abundant domain‐containing protein / LEA domain‐containing protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35258P246805  fgenesh4_pg.C_scaffold_14721000001  15     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35284P246985  fgenesh4_pg.C_scaffold_1498000001  2  AT3G16370   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35321P247245  fgenesh4_pg.C_scaffold_15294000001  6  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35322P247252  fgenesh4_pg.C_scaffold_15300000001  36  AT3G24495   MSH7 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35364P247547  fgenesh4_pg.C_scaffold_15540000001  10     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35464P248245  fgenesh4_pg.C_scaffold_16298000001  20  AT4G33020   ZIP9 (ZINC TRANSPORTER 9 PRECURSOR); cation transmembrane transporter 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35515P248603  fgenesh4_pg.C_scaffold_16563000001  2  AT1G43670   fructose‐1 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  14  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35633P249431  fgenesh4_pg.C_scaffold_17408000001  26  AT1G63940   monodehydroascorbate reductase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35736P250148  fgenesh4_pg.C_scaffold_18364000001  24  AT5G39220   hydrolase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35787P250508  fgenesh4_pg.C_scaffold_18815000001  2  AT4G28520   CRU3 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35800P250599  fgenesh4_pg.C_scaffold_18943000001  5  AT5G63120   ethylene‐responsive DEAD box RNA helicase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  65     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  15  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35999P251992  fgenesh4_pg.C_scaffold_20502000001  2  AT1G72340   eukaryotic translation initiation factor 2B family protein / eIF‐2B family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36004P252027  fgenesh4_pg.C_scaffold_20524000001  10  AT1G52340   GIN1 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36099P252692  fgenesh4_pg.C_scaffold_21522000001  22  ATMG01360   cytochrome c oxidase subunit 1 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36104P252724  fgenesh4_pg.C_scaffold_21571000001  1  AT2G38840   guanylate‐binding family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  23  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  34     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  9  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36266P253862  fgenesh4_pg.C_scaffold_2482000002  58  AT4G26330   ATSBT3.18 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36267P253868  fgenesh4_pg.C_scaffold_2484000002  27  AT5G57140   PAP28 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36318P254223  fgenesh4_pg.C_scaffold_2655000001  4  AT5G20680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G64020.1); similar to Os11g0241900 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001067587.1); similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐
group)] (GB:ABA92327.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  21  AT3G13820   F‐box family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  42  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36538P255764  fgenesh4_pg.C_scaffold_3147000001  25  AT3G02860   zinc ion binding 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36549P255841  fgenesh4_pg.C_scaffold_3178000002  25  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36551P255854  fgenesh4_pg.C_scaffold_3179000002  3  AT5G63290   coproporphyrinogen oxidase‐related 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36624P256367  fgenesh4_pg.C_scaffold_3475000001  7  AT1G05100   MAPKKK18 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 18); kinase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45269P316881  fgenesh4_pg.C_scaffold_362000002  4     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36787P257506  fgenesh4_pg.C_scaffold_4089000001  1  AT5G38150   PMI15 (plastid movement impaired 15) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45499P318490  fgenesh4_pg.C_scaffold_525000001  5     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  12  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  38  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37001P259007  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000002  3  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37162P260134  fgenesh4_pg.C_scaffold_643000002  2     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  39  AT5G48600   SMC4 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  24  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  54  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37690P263825  fgenesh4_pm.C_scaffold_155000014  2  AT1G47710   (ATSERPIN1); cysteine protease inhibitor/ serine‐type endopeptidase inhibitor 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS18670P130686  grail3.0007010801  1  AT4G32860   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96753.1) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19508P136554  grail3.0022041401  21  AT2G30933   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70017.1); contains InterPro domain X8 (InterPro:IPR012946) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  52  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  23  AT2G45190   YAB1 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS20243P141700  grail3.0051017601  13  AT5G56140   KH domain‐containing protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38204P267424  grail3.0148004601  5  AT2G31900   ATMYO5 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38498P269483  grail3.12342000101  3  AT5G19390   pleckstrin homology (PH) domain‐containing protein / RhoGAP domain‐containing protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  24  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  31  AT5G13630   CHLH 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38588P270113  grail3.17237000101  20  AT3G54540   ATGCN4 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 4) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38650P270548  grail3.22049000101  19  AT3G04800   ATTIM23‐3 (Arabidopsis thaliana translocase inner membrane subunit 23‐3); P‐P‐bond‐hydrolysis‐driven protein transmembrane transporter 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38674P270717  grail3.2618000201  7  AT3G05400   sugar transporter 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  20  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38695P270865  grail3.2793000301  3  AT2G28090   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38699P270892  grail3.2834000201  28  AT3G48320   CYP71A21 (cytochrome P450 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38714P270997  grail3.3058000101  14  AT1G73940   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49410.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49410.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62865.1) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38723P271057  grail3.3144000201  2  AT1G59660   nucleoporin family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38853P271971  grail3.8904000201  3  AT3G23790   AMP‐binding protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.125  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39093P273650  gw1.1221.2.1  23  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  45  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39219P274532  gw1.129.147.12  AT5G17390   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40066P280462  gw1.20304.5.138  AT3G28860   ATMDR1 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.132  AT4G27585   band 7 family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40213P281486  gw1.2233.1.1  1  AT1G80460   NHO1 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  21  AT2G47000   MDR4 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS47347P331424  gw1.3463.1.1  6  AT5G07010   sulfotransferase family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  25  AT4G26900   HISN4 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS41670P291689  gw1.9562.1.1  13  AT1G12050   fumarylacetoacetase 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS21575P151023  gw1.I.7266.1  1  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22054P154375  gw1.II.2517.1  23  AT3G60530   zinc finger (GATA type) family protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22733P159129  gw1.IV.1063.1 42  AT2G21070   FIO1 (FIONA1) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS24277P169938  gw1.VI.437.1  2  AT5G06270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11600.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15841.1) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 53  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS49256P344782  gw1.XI.2703.1 6     
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 4  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS26058P182405  gw1.XII.1393.1  3  AT2G14120   dynamin‐like protein 2b (ADL2b) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS26811P187671  gw1.XIV.3504.1  1  AT2G31340   EMB1381 (EMBRYO DEFECTIVE 1381) 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS27494P192455  gw1.XVI.1305.1  3  AT3G56970   ORG2 
XY  XY1557  1557  15  5  29.5678  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS27563P192938  gw1.XVI.2137.1  1  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS42153P295067  eugene3.00071343  21     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10617P074316  eugene3.00140757  5  AT2G21045   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66170.2); similar to putative senescence‐associated protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD07813.1); contains InterPro domain Rhodanese‐like 
(InterPro:IPR001763) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10714P074996  eugene3.00141085  8  AT3G06620   protein kinase family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  12  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52071P364486  eugene3.00150589  1     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS11584P081087  eugene3.00170106  6  AT5G47950   transferase family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS12158P085105  eugene3.00190846  5  AT1G28510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G58150.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66379.1); contains InterPro domain Optic atrophy 3‐like (InterPro:IPR010754) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30514P213594  eugene3.01310017  14  AT1G59740   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30644P214505  eugene3.01400026  2  AT5G09220   AAP2 (AMINO ACID PERMEASE 2); amino acid transmembrane transporter 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  25  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30914P216396  eugene3.01650037  3  AT4G03965   protein binding / zinc ion binding 



XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  3     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  12  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31858P223006  eugene3.08260001  14  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31863P223038  eugene3.08260006  52  AT2G19390   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G29790.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65312.1) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  24  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32123P224856  eugene3.111510001  4  AT4G12850   far‐red impaired responsive family protein / FAR1 family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32219P225529  eugene3.120070001  14  AT3G09000   proline‐rich family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  31  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  46  AT1G61010   CPSF73‐I 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32304P226124  eugene3.126890001  17  AT1G26680   transcriptional factor B3 family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32461P227224  eugene3.13820002  1     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  49  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32581P228067  eugene3.147480001  14  AT2G27700   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32594P228155  eugene3.148290001  25  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32620P228336  eugene3.150820001  16  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32638P228465  eugene3.152560001  7  AT5G39650   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09157.1); similar to 52O08_3 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67548.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF679 (InterPro:IPR007770) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32789P229521  eugene3.163880001  23  AT3G17510   CIPK1 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32822P229754  eugene3.168010001  1  AT2G43270   F‐box family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  44  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  7  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32947P230629  eugene3.179920001  4     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32950P230646  eugene3.180140001  1  AT5G58620   zinc finger (CCCH‐type) family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  5  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32994P230958  eugene3.184530001  10  AT4G37330   CYP81D4 (cytochrome P450 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33027P231188  eugene3.18740003  1  AT5G50920   HSP93‐V 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33029P231202  eugene3.18740005  9  AT5G50390   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  45  AT5G47020   glycine‐rich protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  5  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  28  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  64  AT5G36160   aminotransferase‐related 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33216P232509  eugene3.207420001  1  AT5G37830   OXP1 (OXOPROLINASE 1); hydrolase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33249P232741  eugene3.210540001  2  AT4G35800   RNA_POL_II_LS 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33265P232851  eugene3.212610001  4  AT4G38730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G21120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64612.1); similar to Os05g0430700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055625.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF803 (InterPro:IPR008521) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  15  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33281P232966  eugene3.214320001  12  AT4G35910   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23594.1); contains domain SSF52402 (SSF52402); contains domain PTHR20882:SF1 (PTHR20882:SF1); contains domain PTHR20882 (PTHR20882) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33300P233100  eugene3.217330001  5  AT2G40130   heat shock protein‐related 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33303P233117  eugene3.217880002  3  AT4G00150   scarecrow‐like transcription factor 6 (SCL6) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33330P233308  eugene3.22210002  1  AT3G22200   POP2 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33376P233629  eugene3.23280001  23  AT5G06570   hydrolase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  23  AT4G17200   F‐box family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  3  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33529P234700  eugene3.27180002  12  AT4G28510   ATPHB1 (PROHIBITIN 1) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  21  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33548P234835  eugene3.27580001  14  AT4G16330   oxidoreductase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  49  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  67  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33657P235597  eugene3.29330001  35  AT1G04120   ATMRP5 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  14  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  8  AT2G22470   AGP2 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33699P235888  eugene3.29980002  10  AT1G65060   4CL3 (4‐coumarate:CoA ligase 3); 4‐coumarate‐CoA ligase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33704P235925  eugene3.30010003  38  AT4G28420   aminotransferase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33705P235934  eugene3.30030001  8     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  11  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33743P236200  eugene3.30550002  6     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  22  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  18  AT2G16660   nodulin family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33773P236411  eugene3.31140003  6  AT5G66060   oxidoreductase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  27  AT5G28680   protein kinase family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33792P236542  eugene3.31360002  1  AT1G01770   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74802.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39542.1); similar to hypothetical protein OsI_024980 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03748.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1446 (InterPro:IPR010839) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  40  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  8  AT1G19100   ATP‐binding region 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  11  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33905P237334  eugene3.32870002  2  AT1G05900   endonuclease‐related 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  42     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  16  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34305P240132  eugene3.59840001  5  AT1G58190   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34340P240379  eugene3.63420001  32  AT3G47860   apolipoprotein D‐related 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34345P240411  eugene3.63680002  17  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  24  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34467P241267  eugene3.77080002  22  AT1G63320   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34544P241804  eugene3.87400001  42  AT4G14880   ATCYS‐3A 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  2  AT1G08060   MOM 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  2     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  15     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS12407P086844  fgenesh4_pg.C_LG_I001018  3  AT1G62975   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein (bHLH125) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  22  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13625P095372  fgenesh4_pg.C_LG_III001894 27  AT1G17910   wall‐associated kinase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14272P099898  fgenesh4_pg.C_LG_V000860 1  AT3G18910   F‐box family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14528P101690  fgenesh4_pg.C_LG_VI000760 26  AT3G52970   CYP76G1 (cytochrome P450 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14601P102201  fgenesh4_pg.C_LG_VI001139 1  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15726P110081  fgenesh4_pg.C_LG_XI000199 7  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15817P110715  fgenesh4_pg.C_LG_XI000940 2  AT3G27260   GTE8 (GLOBAL TRANSCRIPTION FACTOR GROUP E8); DNA binding 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  15  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 
(PTHR21726) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS43919P307428  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001403  8     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16411P114874  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000877  43  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  4  AT4G39400   DWF2 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34650P242544  fgenesh4_pg.C_scaffold_10040000001  4  AT4G31850   PGR3 (PROTON GRADIENT REGULATION 3) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  22  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  18  AT1G06760   histone H1 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34763P243336  fgenesh4_pg.C_scaffold_11324000001  28  AT4G00232   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41765.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF573 (InterPro:IPR007592) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  13  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35200P246399  fgenesh4_pg.C_scaffold_14280000001  7  AT2G42560   late embryogenesis abundant domain‐containing protein / LEA domain‐containing protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35258P246805  fgenesh4_pg.C_scaffold_14721000001  14     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35284P246985  fgenesh4_pg.C_scaffold_1498000001  1  AT3G16370   GDSL‐motif lipase/hydrolase family protein 



XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35321P247245  fgenesh4_pg.C_scaffold_15294000001  6  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35364P247547  fgenesh4_pg.C_scaffold_15540000001  10     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35464P248245  fgenesh4_pg.C_scaffold_16298000001  22  AT4G33020   ZIP9 (ZINC TRANSPORTER 9 PRECURSOR); cation transmembrane transporter 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35515P248603  fgenesh4_pg.C_scaffold_16563000001  2  AT1G43670   fructose‐1 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35560P248918  fgenesh4_pg.C_scaffold_16816000001  25  AT5G37530   thiF family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  15  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35633P249431  fgenesh4_pg.C_scaffold_17408000001  24  AT1G63940   monodehydroascorbate reductase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  12  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35736P250148  fgenesh4_pg.C_scaffold_18364000001  22  AT5G39220   hydrolase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35787P250508  fgenesh4_pg.C_scaffold_18815000001  4  AT4G28520   CRU3 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35800P250599  fgenesh4_pg.C_scaffold_18943000001  5  AT5G63120   ethylene‐responsive DEAD box RNA helicase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  67     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  6  AT5G25820   exostosin family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  17  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35999P251992  fgenesh4_pg.C_scaffold_20502000001  2  AT1G72340   eukaryotic translation initiation factor 2B family protein / eIF‐2B family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36004P252027  fgenesh4_pg.C_scaffold_20524000001  9  AT1G52340   GIN1 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36099P252692  fgenesh4_pg.C_scaffold_21522000001  19  ATMG01360   cytochrome c oxidase subunit 1 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36104P252724  fgenesh4_pg.C_scaffold_21571000001  1  AT2G38840   guanylate‐binding family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  24  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  39     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  13  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36254P253778  fgenesh4_pg.C_scaffold_2458000001  2     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36266P253862  fgenesh4_pg.C_scaffold_2482000002  56  AT4G26330   ATSBT3.18 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36267P253868  fgenesh4_pg.C_scaffold_2484000002  27  AT5G57140   PAP28 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36318P254223  fgenesh4_pg.C_scaffold_2655000001  5  AT5G20680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G64020.1); similar to Os11g0241900 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001067587.1); similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐
group)] (GB:ABA92327.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  21  AT3G13820   F‐box family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  43  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36538P255764  fgenesh4_pg.C_scaffold_3147000001  24  AT3G02860   zinc ion binding 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36549P255841  fgenesh4_pg.C_scaffold_3178000002  27  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  14  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36624P256367  fgenesh4_pg.C_scaffold_3475000001  7  AT1G05100   MAPKKK18 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 18); kinase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45269P316881  fgenesh4_pg.C_scaffold_362000002  4     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36787P257506  fgenesh4_pg.C_scaffold_4089000001  2  AT5G38150   PMI15 (plastid movement impaired 15) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45499P318490  fgenesh4_pg.C_scaffold_525000001  6     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  12  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  37  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37001P259007  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000002  5  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37162P260134  fgenesh4_pg.C_scaffold_643000002  2     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  43  AT5G48600   SMC4 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  23  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  55  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37690P263825  fgenesh4_pm.C_scaffold_155000014  2  AT1G47710   (ATSERPIN1); cysteine protease inhibitor/ serine‐type endopeptidase inhibitor 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS18670P130686  grail3.0007010801  1  AT4G32860   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96753.1) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19508P136554  grail3.0022041401  22  AT2G30933   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29380.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70017.1); contains InterPro domain X8 (InterPro:IPR012946) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  51  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  25  AT2G45190   YAB1 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS20243P141700  grail3.0051017601  12  AT5G56140   KH domain‐containing protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38204P267424  grail3.0148004601  5  AT2G31900   ATMYO5 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38498P269483  grail3.12342000101  3  AT5G19390   pleckstrin homology (PH) domain‐containing protein / RhoGAP domain‐containing protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  23  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  30  AT5G13630   CHLH 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38588P270113  grail3.17237000101  20  AT3G54540   ATGCN4 (Arabidopsis thaliana general control non‐repressible 4) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38650P270548  grail3.22049000101  19  AT3G04800   ATTIM23‐3 (Arabidopsis thaliana translocase inner membrane subunit 23‐3); P‐P‐bond‐hydrolysis‐driven protein transmembrane transporter 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38674P270717  grail3.2618000201  7  AT3G05400   sugar transporter 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  23  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38695P270865  grail3.2793000301  3  AT2G28090   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38699P270892  grail3.2834000201  27  AT3G48320   CYP71A21 (cytochrome P450 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38714P270997  grail3.3058000101  14  AT1G73940   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49410.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49410.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62865.1) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38723P271057  grail3.3144000201  2  AT1G59660   nucleoporin family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  14  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.125  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39093P273650  gw1.1221.2.1  24  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  47  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39219P274532  gw1.129.147.12  AT5G17390   universal stress protein (USP) family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.134  AT4G27585   band 7 family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40213P281486  gw1.2233.1.1  1  AT1G80460   NHO1 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  20  AT2G47000   MDR4 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS47347P331424  gw1.3463.1.1  5  AT5G07010   sulfotransferase family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  24  AT4G26900   HISN4 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS41670P291689  gw1.9562.1.1  14  AT1G12050   fumarylacetoacetase 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS48180P337249  gw1.I.631.1  1     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS21575P151023  gw1.I.7266.1  3  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22054P154375  gw1.II.2517.1  26  AT3G60530   zinc finger (GATA type) family protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22733P159129  gw1.IV.1063.1 40  AT2G21070   FIO1 (FIONA1) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS24277P169938  gw1.VI.437.1  2  AT5G06270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11600.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15841.1) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 54  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS49256P344782  gw1.XI.2703.1 6     
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 5  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS26058P182405  gw1.XII.1393.1  3  AT2G14120   dynamin‐like protein 2b (ADL2b) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS26811P187671  gw1.XIV.3504.1  1  AT2G31340   EMB1381 (EMBRYO DEFECTIVE 1381) 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS27494P192455  gw1.XVI.1305.1  4  AT3G56970   ORG2 
XY  XY1558  1558  15  5  29.5878  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS27563P192938  gw1.XVI.2137.1  1  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS42153P295067  eugene3.00071343  19     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10617P074316  eugene3.00140757  5  AT2G21045   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66170.2); similar to putative senescence‐associated protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD07813.1); contains InterPro domain Rhodanese‐like 
(InterPro:IPR001763) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10714P074996  eugene3.00141085  8  AT3G06620   protein kinase family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  11  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52071P364486  eugene3.00150589  1     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS11584P081087  eugene3.00170106  5  AT5G47950   transferase family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS12158P085105  eugene3.00190846  6  AT1G28510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G58150.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66379.1); contains InterPro domain Optic atrophy 3‐like (InterPro:IPR010754) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30514P213594  eugene3.01310017  14  AT1G59740   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30686P214796  eugene3.01420082  21  AT3G58120   bZIP transcription factor family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30914P216396  eugene3.01650037  3  AT4G03965   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  3     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  12  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31858P223006  eugene3.08260001  12  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 



XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  22  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32123P224856  eugene3.111510001  3  AT4G12850   far‐red impaired responsive family protein / FAR1 family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32219P225529  eugene3.120070001  12  AT3G09000   proline‐rich family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  30  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  44  AT1G61010   CPSF73‐I 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  46  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32539P227769  eugene3.14500001  5  AT4G33120   coclaurine N‐methyltransferase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32581P228067  eugene3.147480001  12  AT2G27700   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32594P228155  eugene3.148290001  21  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32620P228336  eugene3.150820001  12  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32638P228465  eugene3.152560001  6  AT5G39650   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09157.1); similar to 52O08_3 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67548.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF679 (InterPro:IPR007770) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32822P229754  eugene3.168010001  1  AT2G43270   F‐box family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32859P230011  eugene3.170230001  40  AT5G06580   FAD linked oxidase family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  6  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32947P230629  eugene3.179920001  5     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  4  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32994P230958  eugene3.184530001  12  AT4G37330   CYP81D4 (cytochrome P450 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  41  AT5G47020   glycine‐rich protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  5  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  25  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  57  AT5G36160   aminotransferase‐related 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33216P232509  eugene3.207420001  1  AT5G37830   OXP1 (OXOPROLINASE 1); hydrolase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33265P232851  eugene3.212610001  7  AT4G38730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G21120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64612.1); similar to Os05g0430700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055625.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF803 (InterPro:IPR008521) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  17  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33281P232966  eugene3.214320001  11  AT4G35910   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23594.1); contains domain SSF52402 (SSF52402); contains domain PTHR20882:SF1 (PTHR20882:SF1); contains domain PTHR20882 (PTHR20882) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33300P233100  eugene3.217330001  6  AT2G40130   heat shock protein‐related 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33303P233117  eugene3.217880002  3  AT4G00150   scarecrow‐like transcription factor 6 (SCL6) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33330P233308  eugene3.22210002  1  AT3G22200   POP2 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  22  AT4G17200   F‐box family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  3  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33529P234700  eugene3.27180002  12  AT4G28510   ATPHB1 (PROHIBITIN 1) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  19  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33548P234835  eugene3.27580001  14  AT4G16330   oxidoreductase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  45  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  64  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33657P235597  eugene3.29330001  34  AT1G04120   ATMRP5 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  16  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  8  AT2G22470   AGP2 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33699P235888  eugene3.29980002  10  AT1G65060   4CL3 (4‐coumarate:CoA ligase 3); 4‐coumarate‐CoA ligase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33704P235925  eugene3.30010003  38  AT4G28420   aminotransferase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33705P235934  eugene3.30030001  6     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  11  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33743P236200  eugene3.30550002  7     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  22  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33762P236334  eugene3.30990002  16  AT2G16660   nodulin family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33773P236411  eugene3.31140003  6  AT5G66060   oxidoreductase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  24  AT5G28680   protein kinase family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33792P236542  eugene3.31360002  1  AT1G01770   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74802.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39542.1); similar to hypothetical protein OsI_024980 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03748.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1446 (InterPro:IPR010839) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  36  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  7  AT1G19100   ATP‐binding region 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  12  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33905P237334  eugene3.32870002  2  AT1G05900   endonuclease‐related 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  38     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33992P237943  eugene3.34120001  6  AT2G47980   SCC3 (sister‐chromatide cohesion protein 3); binding 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  15  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34305P240132  eugene3.59840001  5  AT1G58190   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34340P240379  eugene3.63420001  29  AT3G47860   apolipoprotein D‐related 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  24  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34467P241267  eugene3.77080002  22  AT1G63320   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  2  AT1G08060   MOM 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  2     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  12     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS12407P086844  fgenesh4_pg.C_LG_I001018  3  AT1G62975   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein (bHLH125) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13207P092448  fgenesh4_pg.C_LG_II002311  20  AT4G18950   ankyrin protein kinase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13625P095372  fgenesh4_pg.C_LG_III001894 25  AT1G17910   wall‐associated kinase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14528P101690  fgenesh4_pg.C_LG_VI000760 27  AT3G52970   CYP76G1 (cytochrome P450 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14601P102201  fgenesh4_pg.C_LG_VI001139 1  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS43584P305082  fgenesh4_pg.C_LG_VII000595  1     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15726P110081  fgenesh4_pg.C_LG_XI000199 7  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15817P110715  fgenesh4_pg.C_LG_XI000940 3  AT3G27260   GTE8 (GLOBAL TRANSCRIPTION FACTOR GROUP E8); DNA binding 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  15  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 
(PTHR21726) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS43919P307428  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001403  10     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16411P114874  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000877  43  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  5  AT4G39400   DWF2 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34650P242544  fgenesh4_pg.C_scaffold_10040000001  4  AT4G31850   PGR3 (PROTON GRADIENT REGULATION 3) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  22  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  19  AT1G06760   histone H1 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34763P243336  fgenesh4_pg.C_scaffold_11324000001  30  AT4G00232   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41765.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF573 (InterPro:IPR007592) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  13  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35200P246399  fgenesh4_pg.C_scaffold_14280000001  6  AT2G42560   late embryogenesis abundant domain‐containing protein / LEA domain‐containing protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35258P246805  fgenesh4_pg.C_scaffold_14721000001  11     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35321P247245  fgenesh4_pg.C_scaffold_15294000001  5  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35464P248245  fgenesh4_pg.C_scaffold_16298000001  21  AT4G33020   ZIP9 (ZINC TRANSPORTER 9 PRECURSOR); cation transmembrane transporter 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35515P248603  fgenesh4_pg.C_scaffold_16563000001  2  AT1G43670   fructose‐1 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35576P249029  fgenesh4_pg.C_scaffold_16967000001  13  AT5G20420   CHR42 (chromatin remodeling 42); ATP binding / DNA binding / helicase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35633P249431  fgenesh4_pg.C_scaffold_17408000001  23  AT1G63940   monodehydroascorbate reductase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  12  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35736P250148  fgenesh4_pg.C_scaffold_18364000001  21  AT5G39220   hydrolase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35787P250508  fgenesh4_pg.C_scaffold_18815000001  4  AT4G28520   CRU3 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35800P250599  fgenesh4_pg.C_scaffold_18943000001  5  AT5G63120   ethylene‐responsive DEAD box RNA helicase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35871P251094  fgenesh4_pg.C_scaffold_19474000001  61     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  6  AT5G25820   exostosin family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  17  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35999P251992  fgenesh4_pg.C_scaffold_20502000001  2  AT1G72340   eukaryotic translation initiation factor 2B family protein / eIF‐2B family protein 



XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36004P252027  fgenesh4_pg.C_scaffold_20524000001  8  AT1G52340   GIN1 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  2  AT2G36990   SIGF 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36099P252692  fgenesh4_pg.C_scaffold_21522000001  15  ATMG01360   cytochrome c oxidase subunit 1 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36104P252724  fgenesh4_pg.C_scaffold_21571000001  1  AT2G38840   guanylate‐binding family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  23  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  40     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  13  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36254P253778  fgenesh4_pg.C_scaffold_2458000001  2     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36266P253862  fgenesh4_pg.C_scaffold_2482000002  48  AT4G26330   ATSBT3.18 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36267P253868  fgenesh4_pg.C_scaffold_2484000002  25  AT5G57140   PAP28 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36318P254223  fgenesh4_pg.C_scaffold_2655000001  5  AT5G20680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G64020.1); similar to Os11g0241900 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001067587.1); similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐
group)] (GB:ABA92327.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  19  AT3G13820   F‐box family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  41  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36549P255841  fgenesh4_pg.C_scaffold_3178000002  27  ATCG00170   RNA polymerase beta' subunit‐2 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36577P256035  fgenesh4_pg.C_scaffold_329000003  12  AT5G64400   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G09570.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93447.1) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36624P256367  fgenesh4_pg.C_scaffold_3475000001  6  AT1G05100   MAPKKK18 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 18); kinase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45269P316881  fgenesh4_pg.C_scaffold_362000002  5     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36787P257506  fgenesh4_pg.C_scaffold_4089000001  2  AT5G38150   PMI15 (plastid movement impaired 15) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45499P318490  fgenesh4_pg.C_scaffold_525000001  5     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  11  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  36  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37001P259007  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000002  4  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  43  AT5G48600   SMC4 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  20  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37590P263129  fgenesh4_pg.C_scaffold_9629000001  51  AT2G18040   PIN1AT (parvulin 1At) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37690P263825  fgenesh4_pm.C_scaffold_155000014  2  AT1G47710   (ATSERPIN1); cysteine protease inhibitor/ serine‐type endopeptidase inhibitor 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS18670P130686  grail3.0007010801  1  AT4G32860   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96753.1) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19103P133719  grail3.0014032701  28  AT1G09380   integral membrane family protein / nodulin MtN21‐related 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  46  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  25  AT2G45190   YAB1 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS20243P141700  grail3.0051017601  10  AT5G56140   KH domain‐containing protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38204P267424  grail3.0148004601  7  AT2G31900   ATMYO5 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38498P269483  grail3.12342000101  5  AT5G19390   pleckstrin homology (PH) domain‐containing protein / RhoGAP domain‐containing protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  20  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38566P269960  grail3.16130000101  44  AT3G42630   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  25  AT5G13630   CHLH 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38650P270548  grail3.22049000101  16  AT3G04800   ATTIM23‐3 (Arabidopsis thaliana translocase inner membrane subunit 23‐3); P‐P‐bond‐hydrolysis‐driven protein transmembrane transporter 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38674P270717  grail3.2618000201  6  AT3G05400   sugar transporter 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  24  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38695P270865  grail3.2793000301  3  AT2G28090   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38699P270892  grail3.2834000201  24  AT3G48320   CYP71A21 (cytochrome P450 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38714P270997  grail3.3058000101  13  AT1G73940   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49410.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49410.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62865.1) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38723P271057  grail3.3144000201  2  AT1G59660   nucleoporin family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  14  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.124  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39093P273650  gw1.1221.2.1  22  AT4G34890   ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  43  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.130  AT4G27585   band 7 family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40213P281486  gw1.2233.1.1  1  AT1G80460   NHO1 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40585P284093  gw1.3301.1.1  15  AT2G47000   MDR4 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  22  AT4G26900   HISN4 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS48180P337249  gw1.I.631.1  1     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS21575P151023  gw1.I.7266.1  3  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22054P154375  gw1.II.2517.1  25  AT3G60530   zinc finger (GATA type) family protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22733P159129  gw1.IV.1063.1 37  AT2G21070   FIO1 (FIONA1) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS24277P169938  gw1.VI.437.1  2  AT5G06270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11600.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15841.1) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 49  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS49256P344782  gw1.XI.2703.1 7     
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 5  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS26058P182405  gw1.XII.1393.1  2  AT2G14120   dynamin‐like protein 2b (ADL2b) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS26811P187671  gw1.XIV.3504.1  1  AT2G31340   EMB1381 (EMBRYO DEFECTIVE 1381) 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS27494P192455  gw1.XVI.1305.1  5  AT3G56970   ORG2 
XY  XY1559  1559  15  5  29.6078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS27563P192938  gw1.XVI.2137.1  1  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10617P074316  eugene3.00140757  5  AT2G21045   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66170.2); similar to putative senescence‐associated protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD07813.1); contains InterPro domain Rhodanese‐like 
(InterPro:IPR001763) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10714P074996  eugene3.00141085  8  AT3G06620   protein kinase family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  8  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS11584P081087  eugene3.00170106  2  AT5G47950   transferase family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS12158P085105  eugene3.00190846  4  AT1G28510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G58150.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66379.1); contains InterPro domain Optic atrophy 3‐like (InterPro:IPR010754) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30257P211793  eugene3.01180015  24  AT4G17800   DNA‐binding protein‐related 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30514P213594  eugene3.01310017  14  AT1G59740   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30914P216396  eugene3.01650037  3  AT4G03965   protein binding / zinc ion binding 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  4     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  21  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  16  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31858P223006  eugene3.08260001  11  AT1G61140   EDA16 (embryo sac development arrest 16) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  19  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32123P224856  eugene3.111510001  2  AT4G12850   far‐red impaired responsive family protein / FAR1 family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32219P225529  eugene3.120070001  8  AT3G09000   proline‐rich family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  31  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  44  AT1G61010   CPSF73‐I 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32504P227527  eugene3.142130001  15  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  41  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32539P227769  eugene3.14500001  6  AT4G33120   coclaurine N‐methyltransferase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32581P228067  eugene3.147480001  9  AT2G27700   eukaryotic translation initiation factor 2 family protein / eIF‐2 family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32594P228155  eugene3.148290001  18  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32620P228336  eugene3.150820001  10  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32638P228465  eugene3.152560001  6  AT5G39650   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09157.1); similar to 52O08_3 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67548.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF679 (InterPro:IPR007770) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32822P229754  eugene3.168010001  1  AT2G43270   F‐box family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  5  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32947P230629  eugene3.179920001  4     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32979P230852  eugene3.182980001  4  AT3G22620   protease inhibitor/seed storage/lipid transfer protein (LTP) family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32994P230958  eugene3.184530001  12  AT4G37330   CYP81D4 (cytochrome P450 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  32  AT5G47020   glycine‐rich protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  6  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  23  AT2G17820   ATHK1 



XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  47  AT5G36160   aminotransferase‐related 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33216P232509  eugene3.207420001  1  AT5G37830   OXP1 (OXOPROLINASE 1); hydrolase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33265P232851  eugene3.212610001  7  AT4G38730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G21120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64612.1); similar to Os05g0430700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055625.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF803 (InterPro:IPR008521) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  16  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33281P232966  eugene3.214320001  8  AT4G35910   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23594.1); contains domain SSF52402 (SSF52402); contains domain PTHR20882:SF1 (PTHR20882:SF1); contains domain PTHR20882 (PTHR20882) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33300P233100  eugene3.217330001  6  AT2G40130   heat shock protein‐related 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33303P233117  eugene3.217880002  3  AT4G00150   scarecrow‐like transcription factor 6 (SCL6) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33330P233308  eugene3.22210002  1  AT3G22200   POP2 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  19  AT4G17200   F‐box family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  2  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33529P234700  eugene3.27180002  16  AT4G28510   ATPHB1 (PROHIBITIN 1) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  15  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33548P234835  eugene3.27580001  16  AT4G16330   oxidoreductase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  37  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  54  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33657P235597  eugene3.29330001  32  AT1G04120   ATMRP5 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33675P235724  eugene3.29520002  20  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  15  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  8  AT2G22470   AGP2 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33699P235888  eugene3.29980002  9  AT1G65060   4CL3 (4‐coumarate:CoA ligase 3); 4‐coumarate‐CoA ligase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33704P235925  eugene3.30010003  33  AT4G28420   aminotransferase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33705P235934  eugene3.30030001  5     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  14  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33743P236200  eugene3.30550002  7     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33759P236308  eugene3.30950003  19  AT5G53350   CLPX (Clp protease regulatory subunit X); ATPase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33773P236411  eugene3.31140003  6  AT5G66060   oxidoreductase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  22  AT5G28680   protein kinase family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33792P236542  eugene3.31360002  1  AT1G01770   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74802.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39542.1); similar to hypothetical protein OsI_024980 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03748.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1446 (InterPro:IPR010839) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  28  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  6  AT1G19100   ATP‐binding region 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  14  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33926P237482  eugene3.33130002  31     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33992P237943  eugene3.34120001  7  AT2G47980   SCC3 (sister‐chromatide cohesion protein 3); binding 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  14  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34305P240132  eugene3.59840001  5  AT1G58190   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34340P240379  eugene3.63420001  29  AT3G47860   apolipoprotein D‐related 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  27  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34467P241267  eugene3.77080002  22  AT1G63320   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34603P242217  eugene3.93780001  6  AT3G47390   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  2  AT1G08060   MOM 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  2     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  11     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS12407P086844  fgenesh4_pg.C_LG_I001018  3  AT1G62975   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein (bHLH125) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13625P095372  fgenesh4_pg.C_LG_III001894 22  AT1G17910   wall‐associated kinase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14528P101690  fgenesh4_pg.C_LG_VI000760 24  AT3G52970   CYP76G1 (cytochrome P450 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14601P102201  fgenesh4_pg.C_LG_VI001139 1  AT5G06740   lectin protein kinase family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS43584P305082  fgenesh4_pg.C_LG_VII000595  1     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15726P110081  fgenesh4_pg.C_LG_XI000199 9  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15817P110715  fgenesh4_pg.C_LG_XI000940 3  AT3G27260   GTE8 (GLOBAL TRANSCRIPTION FACTOR GROUP E8); DNA binding 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  18  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 
(PTHR21726) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16009P112063  fgenesh4_pg.C_LG_XII000857  14  AT5G50130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS43919P307428  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001403  10     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16411P114874  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000877  39  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  4  AT4G39400   DWF2 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34650P242544  fgenesh4_pg.C_scaffold_10040000001  3  AT4G31850   PGR3 (PROTON GRADIENT REGULATION 3) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  26  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  22  AT1G06760   histone H1 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34763P243336  fgenesh4_pg.C_scaffold_11324000001  29  AT4G00232   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41765.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF573 (InterPro:IPR007592) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  9  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35200P246399  fgenesh4_pg.C_scaffold_14280000001  6  AT2G42560   late embryogenesis abundant domain‐containing protein / LEA domain‐containing protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35321P247245  fgenesh4_pg.C_scaffold_15294000001  3  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35464P248245  fgenesh4_pg.C_scaffold_16298000001  19  AT4G33020   ZIP9 (ZINC TRANSPORTER 9 PRECURSOR); cation transmembrane transporter 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35515P248603  fgenesh4_pg.C_scaffold_16563000001  2  AT1G43670   fructose‐1 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35633P249431  fgenesh4_pg.C_scaffold_17408000001  20  AT1G63940   monodehydroascorbate reductase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  13  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35787P250508  fgenesh4_pg.C_scaffold_18815000001  4  AT4G28520   CRU3 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35800P250599  fgenesh4_pg.C_scaffold_18943000001  4  AT5G63120   ethylene‐responsive DEAD box RNA helicase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  6  AT5G25820   exostosin family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  18  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS44876P314132  fgenesh4_pg.C_scaffold_19959000001  3     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36004P252027  fgenesh4_pg.C_scaffold_20524000001  6  AT1G52340   GIN1 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  2  AT2G36990   SIGF 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36099P252692  fgenesh4_pg.C_scaffold_21522000001  11  ATMG01360   cytochrome c oxidase subunit 1 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36104P252724  fgenesh4_pg.C_scaffold_21571000001  1  AT2G38840   guanylate‐binding family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  18  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36149P253040  fgenesh4_pg.C_scaffold_21884000001  35  AT1G52000   jacalin lectin family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  37     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  13  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36254P253778  fgenesh4_pg.C_scaffold_2458000001  2     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36267P253868  fgenesh4_pg.C_scaffold_2484000002  24  AT5G57140   PAP28 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36318P254223  fgenesh4_pg.C_scaffold_2655000001  5  AT5G20680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G64020.1); similar to Os11g0241900 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001067587.1); similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐
group)] (GB:ABA92327.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  17  AT3G13820   F‐box family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  37  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36624P256367  fgenesh4_pg.C_scaffold_3475000001  4  AT1G05100   MAPKKK18 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 18); kinase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45269P316881  fgenesh4_pg.C_scaffold_362000002  5     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36787P257506  fgenesh4_pg.C_scaffold_4089000001  2  AT5G38150   PMI15 (plastid movement impaired 15) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45499P318490  fgenesh4_pg.C_scaffold_525000001  6     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  11  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  28  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37001P259007  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000002  4  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  45  AT5G48600   SMC4 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  17  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 



XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37690P263825  fgenesh4_pm.C_scaffold_155000014  2  AT1G47710   (ATSERPIN1); cysteine protease inhibitor/ serine‐type endopeptidase inhibitor 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS18670P130686  grail3.0007010801  1  AT4G32860   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96753.1) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19103P133719  grail3.0014032701  30  AT1G09380   integral membrane family protein / nodulin MtN21‐related 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  41  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  27  AT2G45190   YAB1 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38204P267424  grail3.0148004601  10  AT2G31900   ATMYO5 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38498P269483  grail3.12342000101  5  AT5G19390   pleckstrin homology (PH) domain‐containing protein / RhoGAP domain‐containing protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38528P269695  grail3.1382000301  17  AT2G04040   ATDTX1; antiporter/ multidrug efflux pump/ multidrug transporter/ transporter 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38566P269960  grail3.16130000101  39  AT3G42630   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  20  AT5G13630   CHLH 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38650P270548  grail3.22049000101  14  AT3G04800   ATTIM23‐3 (Arabidopsis thaliana translocase inner membrane subunit 23‐3); P‐P‐bond‐hydrolysis‐driven protein transmembrane transporter 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38674P270717  grail3.2618000201  5  AT3G05400   sugar transporter 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  30  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38695P270865  grail3.2793000301  2  AT2G28090   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38699P270892  grail3.2834000201  18  AT3G48320   CYP71A21 (cytochrome P450 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38714P270997  grail3.3058000101  15  AT1G73940   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49410.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G49410.2); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO62865.1) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38723P271057  grail3.3144000201  2  AT1G59660   nucleoporin family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  18  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.122  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  34  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.129  AT4G27585   band 7 family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40213P281486  gw1.2233.1.1  1  AT1G80460   NHO1 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS41092P287644  gw1.5422.9.1  14  AT4G26900   HISN4 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS41543P290801  gw1.8421.1.1  10  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS41693P291850  gw1.97.72.1  13  AT3G13740   URF 4‐related 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS48180P337249  gw1.I.631.1  1     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS21575P151023  gw1.I.7266.1  3  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22054P154375  gw1.II.2517.1  24  AT3G60530   zinc finger (GATA type) family protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22733P159129  gw1.IV.1063.1 27  AT2G21070   FIO1 (FIONA1) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS24277P169938  gw1.VI.437.1  2  AT5G06270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11600.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15841.1) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS49155P344078  gw1.XI.1034.1 40  AT4G20800   FAD‐binding domain‐containing protein 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS49256P344782  gw1.XI.2703.1 6     
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 5  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS26058P182405  gw1.XII.1393.1  2  AT2G14120   dynamin‐like protein 2b (ADL2b) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS26811P187671  gw1.XIV.3504.1  1  AT2G31340   EMB1381 (EMBRYO DEFECTIVE 1381) 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS27494P192455  gw1.XVI.1305.1  5  AT3G56970   ORG2 
XY  XY1560  1560  15  5  29.6278  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS27563P192938  gw1.XVI.2137.1  1  AT1G08465   YAB2 (YABBY 2); transcription factor 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10617P074316  eugene3.00140757  4  AT2G21045   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G66170.2); similar to putative senescence‐associated protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD07813.1); contains InterPro domain Rhodanese‐like 
(InterPro:IPR001763) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  6  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS12158P085105  eugene3.00190846  4  AT1G28510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G58150.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO66379.1); contains InterPro domain Optic atrophy 3‐like (InterPro:IPR010754) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30257P211793  eugene3.01180015  25  AT4G17800   DNA‐binding protein‐related 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30514P213594  eugene3.01310017  11  AT1G59740   proton‐dependent oligopeptide transport (POT) family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS42787P299507  eugene3.03350002  4     
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31804P222628  eugene3.07640002  23  AT3G22490   late embryogenesis abundant protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  16  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31992P223940  eugene3.102690002  14  AT3G15290   3‐hydroxybutyryl‐CoA dehydrogenase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32123P224856  eugene3.111510001  1  AT4G12850   far‐red impaired responsive family protein / FAR1 family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32219P225529  eugene3.120070001  7  AT3G09000   proline‐rich family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  32  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32269P225881  eugene3.123950001  43  AT1G61010   CPSF73‐I 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32504P227527  eugene3.142130001  17  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32515P227605  eugene3.143230001  36  AT1G24650   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32539P227769  eugene3.14500001  6  AT4G33120   coclaurine N‐methyltransferase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32594P228155  eugene3.148290001  14  AT3G22142   structural constituent of cell wall 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32620P228336  eugene3.150820001  7  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32638P228465  eugene3.152560001  5  AT5G39650   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G09157.1); similar to 52O08_3 [Brassica rapa subsp. pekinensis] (GB:AAZ67548.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF679 (InterPro:IPR007770) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32898P230284  eugene3.174770001  5  AT1G37150   HCS2 (HOLOCARBOXYLASE SYNTHETASE 2); catalytic 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32947P230629  eugene3.179920001  4     
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32994P230958  eugene3.184530001  13  AT4G37330   CYP81D4 (cytochrome P450 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33080P231559  eugene3.19380003  27  AT5G47020   glycine‐rich protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  7  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33168P232175  eugene3.202540001  22  AT2G17820   ATHK1 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33193P232349  eugene3.205270002  41  AT5G36160   aminotransferase‐related 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33216P232509  eugene3.207420001  1  AT5G37830   OXP1 (OXOPROLINASE 1); hydrolase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33265P232851  eugene3.212610001  5  AT4G38730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G21120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64612.1); similar to Os05g0430700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055625.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF803 (InterPro:IPR008521) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  16  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33300P233100  eugene3.217330001  5  AT2G40130   heat shock protein‐related 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33303P233117  eugene3.217880002  2  AT4G00150   scarecrow‐like transcription factor 6 (SCL6) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33330P233308  eugene3.22210002  1  AT3G22200   POP2 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33502P234510  eugene3.26720002  15  AT4G17200   F‐box family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33526P234680  eugene3.27150002  2  AT1G63440   HMA5 (HEAVY METAL ATPASE 5); ATPase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33529P234700  eugene3.27180002  17  AT4G28510   ATPHB1 (PROHIBITIN 1) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33539P234772  eugene3.27490001  12  AT2G29320   tropinone reductase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33548P234835  eugene3.27580001  16  AT4G16330   oxidoreductase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33569P234978  eugene3.27910001  30  AT5G16690   ATORC3 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33631P235414  eugene3.28860001  45  AT3G24430   HCF101 (HIGH‐CHLOROPHYLL‐FLUORESCENCE 101); ATP binding 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33657P235597  eugene3.29330001  27  AT1G04120   ATMRP5 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33675P235724  eugene3.29520002  19  AT3G21400   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93428.1) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  14  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  6  AT2G22470   AGP2 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33699P235888  eugene3.29980002  8  AT1G65060   4CL3 (4‐coumarate:CoA ligase 3); 4‐coumarate‐CoA ligase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33704P235925  eugene3.30010003  29  AT4G28420   aminotransferase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33705P235934  eugene3.30030001  4     
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33715P236002  eugene3.30120002  14  AT1G44820   aminoacylase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33743P236200  eugene3.30550002  7     
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33773P236411  eugene3.31140003  6  AT5G66060   oxidoreductase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33784P236485  eugene3.31280001  18  AT5G28680   protein kinase family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33792P236542  eugene3.31360002  1  AT1G01770   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN74802.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO39542.1); similar to hypothetical protein OsI_024980 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03748.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1446 (InterPro:IPR010839) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33838P236864  eugene3.32090001  21  AT5G67200   leucine‐rich repeat transmembrane protein kinase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33883P237181  eugene3.32550003  6  AT1G19100   ATP‐binding region 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  15  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33992P237943  eugene3.34120001  7  AT2G47980   SCC3 (sister‐chromatide cohesion protein 3); binding 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34015P238101  eugene3.34800001  14  AT3G58740   CSY1 (CITRATE SYNTHASE 1); citrate (SI)‐synthase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34340P240379  eugene3.63420001  28  AT3G47860   apolipoprotein D‐related 



XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34407P240843  eugene3.69750001  26  AT2G32020   GCN5‐related N‐acetyltransferase (GNAT) family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34467P241267  eugene3.77080002  22  AT1G63320   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34603P242217  eugene3.93780001  6  AT3G47390   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  2  AT1G08060   MOM 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  2     
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  10     
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS12407P086844  fgenesh4_pg.C_LG_I001018  3  AT1G62975   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein (bHLH125) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS12828P089791  fgenesh4_pg.C_LG_II000113  7  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS13625P095372  fgenesh4_pg.C_LG_III001894 19  AT1G17910   wall‐associated kinase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS14528P101690  fgenesh4_pg.C_LG_VI000760 21  AT3G52970   CYP76G1 (cytochrome P450 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS43584P305082  fgenesh4_pg.C_LG_VII000595  1     
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15335P107341  fgenesh4_pg.C_LG_X000078  1  AT1G28630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77960.1) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15726P110081  fgenesh4_pg.C_LG_XI000199 8  AT3G51590   LTP12 (LIPID TRANSFER PROTEIN 12); lipid binding 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15817P110715  fgenesh4_pg.C_LG_XI000940 3  AT3G27260   GTE8 (GLOBAL TRANSCRIPTION FACTOR GROUP E8); DNA binding 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15875P111125  fgenesh4_pg.C_LG_XII000098  17  AT4G28760   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G20240.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN81514.1); contains domain PTHR21726:SF7 (PTHR21726:SF7); contains domain PTHR21726 
(PTHR21726) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16009P112063  fgenesh4_pg.C_LG_XII000857  15  AT5G50130   short‐chain dehydrogenase/reductase (SDR) family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16135P112940  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000032  9  AT4G24026   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10810.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94041.1) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS43919P307428  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001403  10     
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16411P114874  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000877  37  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16793P117545  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000228  4  AT4G39400   DWF2 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34650P242544  fgenesh4_pg.C_scaffold_10040000001  2  AT4G31850   PGR3 (PROTON GRADIENT REGULATION 3) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  25  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  22  AT1G06760   histone H1 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34763P243336  fgenesh4_pg.C_scaffold_11324000001  28  AT4G00232   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41765.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF573 (InterPro:IPR007592) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35140P245980  fgenesh4_pg.C_scaffold_1371000002  8  AT1G67940   ATNAP3 (Arabidopsis thaliana non‐intrinsic ABC protein 3) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35321P247245  fgenesh4_pg.C_scaffold_15294000001  2  AT5G33390   glycine‐rich protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35464P248245  fgenesh4_pg.C_scaffold_16298000001  18  AT4G33020   ZIP9 (ZINC TRANSPORTER 9 PRECURSOR); cation transmembrane transporter 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35515P248603  fgenesh4_pg.C_scaffold_16563000001  2  AT1G43670   fructose‐1 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  13  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35787P250508  fgenesh4_pg.C_scaffold_18815000001  3  AT4G28520   CRU3 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35800P250599  fgenesh4_pg.C_scaffold_18943000001  4  AT5G63120   ethylene‐responsive DEAD box RNA helicase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35904P251323  fgenesh4_pg.C_scaffold_19765000001  5  AT5G25820   exostosin family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  17  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS44876P314132  fgenesh4_pg.C_scaffold_19959000001  3     
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36091P252633  fgenesh4_pg.C_scaffold_21419000001  1  AT2G36990   SIGF 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36104P252724  fgenesh4_pg.C_scaffold_21571000001  1  AT2G38840   guanylate‐binding family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36117P252817  fgenesh4_pg.C_scaffold_21659000001  16  AT1G56500   haloacid dehalogenase‐like hydrolase family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36149P253040  fgenesh4_pg.C_scaffold_21884000001  37  AT1G52000   jacalin lectin family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  35     
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36241P253683  fgenesh4_pg.C_scaffold_2404000003  12  AT2G28671   contains domain PRICHEXTENSN (PR01217) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36254P253778  fgenesh4_pg.C_scaffold_2458000001  2     
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36267P253868  fgenesh4_pg.C_scaffold_2484000002  23  AT5G57140   PAP28 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36318P254223  fgenesh4_pg.C_scaffold_2655000001  5  AT5G20680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G64020.1); similar to Os11g0241900 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001067587.1); similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐
group)] (GB:ABA92327.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  15  AT3G13820   F‐box family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  33  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36624P256367  fgenesh4_pg.C_scaffold_3475000001  3  AT1G05100   MAPKKK18 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 18); kinase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45269P316881  fgenesh4_pg.C_scaffold_362000002  5     
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45499P318490  fgenesh4_pg.C_scaffold_525000001  6     
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  9  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  23  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37001P259007  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000002  2  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  43  AT5G48600   SMC4 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  15  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37690P263825  fgenesh4_pm.C_scaffold_155000014  1  AT1G47710   (ATSERPIN1); cysteine protease inhibitor/ serine‐type endopeptidase inhibitor 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS18670P130686  grail3.0007010801  1  AT4G32860   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96753.1) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19103P133719  grail3.0014032701  30  AT1G09380   integral membrane family protein / nodulin MtN21‐related 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19613P137288  grail3.0025005701  39  AT3G53950   glyoxal oxidase‐related 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  27  AT2G45190   YAB1 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38204P267424  grail3.0148004601  12  AT2G31900   ATMYO5 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38566P269960  grail3.16130000101  34  AT3G42630   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  15  AT5G13630   CHLH 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38650P270548  grail3.22049000101  12  AT3G04800   ATTIM23‐3 (Arabidopsis thaliana translocase inner membrane subunit 23‐3); P‐P‐bond‐hydrolysis‐driven protein transmembrane transporter 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38669P270679  grail3.2473000201  13  AT1G29980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G34510.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95079.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF642 (InterPro:IPR006946); contains InterPro 
domain Galactose‐binding like (InterPro:IPR008979) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38674P270717  grail3.2618000201  4  AT3G05400   sugar transporter 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  31  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38695P270865  grail3.2793000301  2  AT2G28090   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38699P270892  grail3.2834000201  14  AT3G48320   CYP71A21 (cytochrome P450 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38723P271057  grail3.3144000201  2  AT1G59660   nucleoporin family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  17  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.121  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38984P272884  gw1.11755.1.11  AT5G35360   CAC2 (acetyl co‐enzyme A carboxylase biotin carboxylase subunit) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  28  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40130P280910  gw1.21041.2.128  AT4G27585   band 7 family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40213P281486  gw1.2233.1.1  1  AT1G80460   NHO1 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS41543P290801  gw1.8421.1.1  10  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS41693P291850  gw1.97.72.1  12  AT3G13740   URF 4‐related 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS21575P151023  gw1.I.7266.1  2  AT1G51190   PLT2 (PLETHORA 2); transcription factor 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22054P154375  gw1.II.2517.1  22  AT3G60530   zinc finger (GATA type) family protein 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22733P159129  gw1.IV.1063.1 24  AT2G21070   FIO1 (FIONA1) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS24277P169938  gw1.VI.437.1  2  AT5G06270   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11600.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15841.1) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS49256P344782  gw1.XI.2703.1 6     
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 5  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS26058P182405  gw1.XII.1393.1  2  AT2G14120   dynamin‐like protein 2b (ADL2b) 
XY  XY1561  1561  15  5  29.6478  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS27494P192455  gw1.XVI.1305.1  6  AT3G56970   ORG2 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10456P073189  eugene3.00140137  2  AT1G68840   RAV2 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS10906P076337  eugene3.00150304  2  AT1G48830   40S ribosomal protein S7 (RPS7A) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS30257P211793  eugene3.01180015  14  AT4G17800   DNA‐binding protein‐related 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS31833P222828  eugene3.07970003  11  AT2G17650   AMP‐dependent synthetase and ligase family protein 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32219P225529  eugene3.120070001  1  AT3G09000   proline‐rich family protein 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32230P225609  eugene3.12110001  19  AT3G07090   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G25170.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO46108.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF862 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32504P227527  eugene3.142130001  10  AT1G57770   amine oxidase family 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32539P227769  eugene3.14500001  6  AT4G33120   coclaurine N‐methyltransferase 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32620P228336  eugene3.150820001  4  AT4G34030   MCCB (3‐METHYLCROTONYL‐COA CARBOXYLASE); biotin carboxylase 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS32853P229966  eugene3.16980004  13  AT1G79650   RAD23; damaged DNA binding 



XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33120P231839  eugene3.197800001  5  AT2G31060   elongation factor family protein 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33265P232851  eugene3.212610001  3  AT4G38730   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G21120.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64612.1); similar to Os05g0430700 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055625.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF803 (InterPro:IPR008521) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33274P232914  eugene3.21360003  9  AT1G48030   dihydrolipoamide dehydrogenase 1 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33300P233100  eugene3.217330001  3  AT2G40130   heat shock protein‐related 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33410P233864  eugene3.23890001  5  AT2G22730   transporter‐related 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33529P234700  eugene3.27180002  9  AT4G28510   ATPHB1 (PROHIBITIN 1) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33663P235638  eugene3.29420002  2  AT5G53970   aminotransferase 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33688P235814  eugene3.29790001  9  AT4G37200   HCF164 (High chlorophyll fluorescence 164); thiol‐disulfide exchange intermediate 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33693P235850  eugene3.29920001  4  AT2G22470   AGP2 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33699P235888  eugene3.29980002  7  AT1G65060   4CL3 (4‐coumarate:CoA ligase 3); 4‐coumarate‐CoA ligase 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33743P236200  eugene3.30550002  5     
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33887P237203  eugene3.32590002  11  AT2G35140   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G11000.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO42002.1); contains InterPro domain Kelch related (InterPro:IPR013089); contains InterPro domain 
Development and cell death (InterPro:IPR013989) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS33992P237943  eugene3.34120001  7  AT2G47980   SCC3 (sister‐chromatide cohesion protein 3); binding 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34340P240379  eugene3.63420001  15  AT3G47860   apolipoprotein D‐related 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34467P241267  eugene3.77080002  11  AT1G63320   pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34603P242217  eugene3.93780001  6  AT3G47390   cytidine/deoxycytidylate deaminase family protein 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34630P242405  eugene3.96990001  2  AT1G08060   MOM 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52436P367040  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000116  3     
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52427P366981  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000204  4     
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS52368P366569  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000677  2     
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS12407P086844  fgenesh4_pg.C_LG_I001018  4  AT1G62975   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein (bHLH125) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS12828P089791  fgenesh4_pg.C_LG_II000113  6  AT4G35190   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G37210.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO47480.1); contains InterPro domain Conserved hypothetical protein CHP00730 (InterPro:IPR005269) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS43584P305082  fgenesh4_pg.C_LG_VII000595  1     
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15335P107341  fgenesh4_pg.C_LG_X000078  2  AT1G28630   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G77960.1) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS15817P110715  fgenesh4_pg.C_LG_XI000940 3  AT3G27260   GTE8 (GLOBAL TRANSCRIPTION FACTOR GROUP E8); DNA binding 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16135P112940  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000032  9  AT4G24026   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G10810.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94041.1) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS43919P307428  fgenesh4_pg.C_LG_XIV001403  9     
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS16411P114874  fgenesh4_pg.C_LG_XIX000877  21  AT1G10170   ATNFXL1; transcription factor 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34650P242544  fgenesh4_pg.C_scaffold_10040000001  2  AT4G31850   PGR3 (PROTON GRADIENT REGULATION 3) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34659P242611  fgenesh4_pg.C_scaffold_10197000001  14  AT2G30200   [acyl‐carrier‐protein] S‐malonyltransferase/ binding / catalytic/ transferase 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34667P242663  fgenesh4_pg.C_scaffold_10313000001  14  AT1G06760   histone H1 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS34763P243336  fgenesh4_pg.C_scaffold_11324000001  18  AT4G00232   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G41765.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF573 (InterPro:IPR007592) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35016P245111  fgenesh4_pg.C_scaffold_130000050  6  AT1G49620   ICN6 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35464P248245  fgenesh4_pg.C_scaffold_16298000001  13  AT4G33020   ZIP9 (ZINC TRANSPORTER 9 PRECURSOR); cation transmembrane transporter 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35515P248603  fgenesh4_pg.C_scaffold_16563000001  2  AT1G43670   fructose‐1 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35717P250013  fgenesh4_pg.C_scaffold_18205000001  7  AT1G44170   ALDH3H1 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35800P250599  fgenesh4_pg.C_scaffold_18943000001  2  AT5G63120   ethylene‐responsive DEAD box RNA helicase 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS35905P251335  fgenesh4_pg.C_scaffold_19770000001  9  AT3G24550   ATPERK1 (PROLINE EXTENSIN‐LIKE RECEPTOR KINASE 1); ATP binding / protein kinase 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS44876P314132  fgenesh4_pg.C_scaffold_19959000001  4     
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36149P253040  fgenesh4_pg.C_scaffold_21884000001  21  AT1G52000   jacalin lectin family protein 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36150P253050  fgenesh4_pg.C_scaffold_21887000001  20     
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36254P253778  fgenesh4_pg.C_scaffold_2458000001  1     
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36318P254223  fgenesh4_pg.C_scaffold_2655000001  5  AT5G20680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G64020.1); similar to Os11g0241900 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001067587.1); similar to expressed protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐
group)] (GB:ABA92327.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF231 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36418P254922  fgenesh4_pg.C_scaffold_2897000002  6  AT3G13820   F‐box family protein 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36420P254935  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000001  10  AT1G52950   replication protein‐related 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36515P255601  fgenesh4_pg.C_scaffold_3051000001  10  AT5G47077   LCR6 (Low‐molecular‐weight cysteine‐rich 6) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36624P256367  fgenesh4_pg.C_scaffold_3475000001  2  AT1G05100   MAPKKK18 (Mitogen‐activated protein kinase kinase kinase 18); kinase 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS45269P316881  fgenesh4_pg.C_scaffold_362000002  8     
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS36992P258944  fgenesh4_pg.C_scaffold_5422000001  5  AT5G05870   UGT76C1 (UDP‐GLUCOSYL TRANSFERASE 76C1); UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37000P258999  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000001  9  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37001P259007  fgenesh4_pg.C_scaffold_5471000002  1  AT1G52510   hydrolase 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37253P260767  fgenesh4_pg.C_scaffold_6966000001  23  AT5G48600   SMC4 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS37447P262128  fgenesh4_pg.C_scaffold_8409000001  5  AT5G49830   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G10385.1); similar to hypothetical protein OsI_024363 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAZ03131.1); similar to expressed protein (with alternative 
splicing) [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:AAS07222.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO23193.1); contains domain PTHR21426 (PTHR21426); contains domain PTHR21426:SF3 (PTHR21426:SF3) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS18670P130686  grail3.0007010801  1  AT4G32860   similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] (GB:ABK96753.1) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS18993P132947  grail3.0012032201  4  AT5G22940   exostosin family protein 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS19830P138809  grail3.0033028501  15  AT2G45190   YAB1 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38204P267424  grail3.0148004601  10  AT2G31900   ATMYO5 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38578P270045  grail3.16713000101  6  AT5G13630   CHLH 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38650P270548  grail3.22049000101  7  AT3G04800   ATTIM23‐3 (Arabidopsis thaliana translocase inner membrane subunit 23‐3); P‐P‐bond‐hydrolysis‐driven protein transmembrane transporter 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38669P270679  grail3.2473000201  8  AT1G29980   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G34510.1); similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95079.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF642 (InterPro:IPR006946); contains InterPro 
domain Galactose‐binding like (InterPro:IPR008979) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38688P270814  grail3.2746000201  18  AT3G21060   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38695P270865  grail3.2793000301  2  AT2G28090   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38723P271057  grail3.3144000201  2  AT1G59660   nucleoporin family protein 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38785P271491  grail3.4268000201  9  AT5G23140   CLPP2 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS38893P272249  gw1.10619.1.18  AT1G63900   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS39174P274218  gw1.1250.3.1  12  AT2G42070   ATNUDT23 (Arabidopsis thaliana Nudix hydrolase homolog 23); hydrolase 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS40213P281486  gw1.2233.1.1  1  AT1G80460   NHO1 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS41543P290801  gw1.8421.1.1  8  AT2G31350   GLX2‐5 (GLYOXALASE 2‐5); hydroxyacylglutathione hydrolase/ iron ion binding / zinc ion binding 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS22733P159129  gw1.IV.1063.1 10  AT2G21070   FIO1 (FIONA1) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS23031P161213  gw1.IV.4519.1 2  AT5G08430   SWIB complex BAF60b domain‐containing protein / plus‐3 domain‐containing protein / GYF domain‐containing protein 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS25921P181447  gw1.XI.3731.1 3  AT1G78720   protein transport protein sec61 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS26058P182405  gw1.XII.1393.1  2  AT2G14120   dynamin‐like protein 2b (ADL2b) 
XY  XY1564  1564  15  5  29.7078  rP2585 ‐ G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  E_POPLARS27494P192455  gw1.XVI.1305.1  5  AT3G56970   ORG2 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS11537P080757  eugene3.00161342  1  AT3G08670   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G51540.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN71240.1) 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS12204P085422  eugene3.00191024  2  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS42479P297352  eugene3.00400255  16     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS29943P209596  eugene3.00660250  9  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS51272P358895  eugene3.01250090  9     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS31185P218293  eugene3.02080010  10  AT5G48930   transferase family protein 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS31567P220967  eugene3.04200001  2  AT5G41220   ATGSTT3 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS31640P221479  eugene3.05480002  16  AT1G12000   pyrophosphate‐‐fructose‐6‐phosphate 1‐phosphotransferase beta subunit 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS31842P222891  eugene3.08090003  4  AT5G53540   MSP1 protein 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS32428P226991  eugene3.135310001  1  AT4G27680   MSP1 protein 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS50475P353315  eugene3.183060001  18     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS34195P239359  eugene3.49360001  2  AT5G24490   30S ribosomal protein 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS51807P362640  fgenesh1_pg.C_LG_XVIII000172  9     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS55347P387421  fgenesh1_pg.C_scaffold_1645000001  10     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS51431P360008  fgenesh1_pg.C_scaffold_86000138  9     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS43459P304209  fgenesh4_pg.C_LG_IV001399 5     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS15798P110586  fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 13  AT1G29740   leucine‐rich repeat family protein / protein kinase family protein 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS43815P306701  fgenesh4_pg.C_LG_XII000557  4     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS16562P115929  fgenesh4_pg.C_LG_XV000916  1  AT3G18670   ankyrin repeat family protein 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS16566P115959  fgenesh4_pg.C_LG_XV000928  9  AT2G24840   AGL61; DNA binding / transcription factor 



XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS35415P247904  fgenesh4_pg.C_scaffold_15864000001  5  AT1G29750   RKF1 (RECEPTOR‐LIKE KINASE IN FLOWERS 1); ATP binding / protein serine/threonine kinase 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS35625P249372  fgenesh4_pg.C_scaffold_173000002  16  AT4G03060   AOP2 (ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING 2); oxidoreductase 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS45566P318961  fgenesh4_pg.C_scaffold_6122000001  19     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS50354P352466  grail3.0008023501  14     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS19783P138481  grail3.0032012601  6  AT5G55970   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS55032P385211  grail3.0510000101  2     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS38423P268959  grail3.0753000201  2  AT4G31480   coatomer beta subunit 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS38621P270342  grail3.1985000101  3  AT4G36760   ATAPP1 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS46274P323917  grail3.4313000101  12     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS46763P327336  gw1.159.20.1  12     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS40293P282050  gw1.2563.16.12  ATCG00740   RNA polymerase alpha subunit 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS47252P330764  gw1.28.45.1  3     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS47328P331295  gw1.327.5.1  20  AT2G13770   similar to ribosomal protein‐like [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD37986.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF635 (InterPro:IPR006912) 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS47399P331789  gw1.387.4.1  16     
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS41016P287108  gw1.4555.2.1  9  AT1G23800   ALDH2B7 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS48271P337885  gw1.II.2352.1  16  AT1G66390   PAP2 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS24562P171932  gw1.VII.2855.1  6  AT4G36890   IRX14 (IRREGULAR XYLEM 14); transferase 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS25065P175454  gw1.VIII.723.1 10  AT3G27960   kinesin light chain‐related 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS25194P176355  gw1.X.1706.1  16  AT3G55990   Encodes ESK1 (Eskimo1).  A member of a large gene family of DUF231 domain proteins whose members encode a total of 45 proteins of unknown function.  ESK1 functions as a negative regulator of cold acclimation.  Mutations in the ESK1 gene provides strong 
freezing tolerance. 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS26446P185121  gw1.XIII.2915.1  3  AT4G27190   disease resistance protein (NBS‐LRR class) 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS27093P189646  gw1.XIX.2840.1  2  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS49802P348601  gw1.XVI.1184.1  1  AT5G12250   TUB6 (BETA‐6 TUBULIN) 
XY  XY1629  1629  17  1  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS49940P349568  gw1.XVII.332.1  9     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS28680P200755  estExt_fgenesh4_pg.C_1210049  22  AT2G18910   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS41802P292608  estExt_fgenesh4_pg.C_280159  13  AT2G37170   PIP2B 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS28618P200324  estExt_Genewise1_v1.C_880038  13  AT4G13830   J20 (DNAJ‐LIKE 20); heat shock protein binding 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS42180P295257  eugene3.00091201  7  AT1G07240   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS10601P074201  eugene3.00140705  28  AT2G47500   microtubule motor 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS10667P074665  eugene3.00140918  14  AT3G02050   ATKT4 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS10855P075981  eugene3.00150136  34  AT3G49260   IQD21 (IQ‐DOMAIN 21 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS42362P296531  eugene3.00150556  12     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS11254P078772  eugene3.00160353  10  AT3G57170   N‐acetylglucosaminyl transferase component family protein / Gpi1 family protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS11431P080012  eugene3.00160970  19  AT2G37750   unknown protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS11450P080147  eugene3.00161060  14  AT5G62580   binding 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS11911P083372  eugene3.00181056  1  AT5G11090   serine‐rich protein‐related 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS29563P206937  eugene3.00400181  9  AT5G42620   metalloendopeptidase/ zinc ion binding 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS30506P213539  eugene3.01300046  18  AT3G48700   ATCXE13; hydrolase 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS30736P215149  eugene3.01470085  24  AT3G14100   oligouridylate‐binding protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS30856P215988  eugene3.01590022  2  AT1G21680   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G21670.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN73514.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61906.1); similar to hypothetical protein OsJ_012725 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ29242.1); contains InterPro domain WD40‐like Beta Propeller (InterPro:IPR011659); contains InterPro domain Six‐bladed beta‐propeller 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS33149P232041  eugene3.20050002  4  AT5G53450   ORG1 (OBP3‐RESPONSIVE GENE 1); kinase 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS52342P366381  fgenesh1_pg.C_LG_XIII000852  11     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS52206P365435  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001081  6     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS43261P302825  fgenesh4_pg.C_LG_II001748  8     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS14368P100573  fgenesh4_pg.C_LG_V001678 1  AT2G33700   protein phosphatase 2C 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS14578P102046  fgenesh4_pg.C_LG_VI001025 5  AT4G10310   HKT1 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS43653P305568  fgenesh4_pg.C_LG_X000009  2     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS43753P306268  fgenesh4_pg.C_LG_XI000475 12     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS16741P117183  fgenesh4_pg.C_LG_XVI001147  14  AT3G51750   unknown protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS44115P308804  fgenesh4_pg.C_LG_XVII000480  2     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS44415P310900  fgenesh4_pg.C_scaffold_13487000001  13  AT3G26932   DRB3 (DSRNA‐BINDING PROTEIN 3); double‐stranded RNA binding 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS45063P315438  fgenesh4_pg.C_scaffold_231000008  2     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS36467P255266  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000301  34  AT1G32100   pinoresinol‐lariciresinol reductase 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS45322P317254  fgenesh4_pg.C_scaffold_393000003  9     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS17597P123178  fgenesh4_pm.C_LG_VII000313  24  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS17669P123679  fgenesh4_pm.C_LG_VIII000647  1  AT2G02820   MYB88 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS37755P264282  fgenesh4_pm.C_scaffold_40000107  2  AT2G26570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS18223P127556  grail3.0001137701  4  AT2G28110   FRA8 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS18442P129092  grail3.0003088801  3  AT1G72220   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS46044P322306  grail3.0012017301  1  AT2G43150   proline‐rich extensin‐like family protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS52976P370822  grail3.0019028801  8     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS46080P322558  grail3.0026036501  35     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS19737P138159  grail3.0031016901  17  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS20292P142041  grail3.0054007901  9  AT3G01570   glycine‐rich protein / oleosin 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS20395P142761  grail3.0061016301  22  AT3G62660   GATL7 (Galacturonosyltransferase‐like 7); polygalacturonate 4‐alpha‐galacturonosyltransferase/ transferase 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS37964P265747  grail3.0064012301  31  AT3G07560   PEX13 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS20462P143232  grail3.0068009201  7  AT5G59020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G29510.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70168.1); contains InterPro domain Tubby 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS20712P144978  grail3.0096001401  45  AT3G14170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G08760.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45580.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF936 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS20758P145304  grail3.0101007801  14  AT5G04200   ATMC9 (METACASPASE 9); caspase/ cysteine‐type peptidase 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS38221P267542  grail3.0152000301  21  AT3G20860   ATNEK5; kinase 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS20949P146640  grail3.0209001701  1     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS20950P146650  grail3.0209001801  2  AT2G43970   La domain‐containing protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS38467P269266  grail3.1063000101  14  AT5G07290   AML4 (ARABIDOPSIS MEI2‐LIKE); RNA binding 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS38548P269836  grail3.15192000101  5  AT4G26690   SHV3 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS50618P354319  grail3.6390000101  4     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS39058P273403  gw1.121.41.1  17  AT5G57460   protein binding / protein transporter 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS46489P325421  gw1.127.114.123  AT4G22680   MYB85 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS40366P282557  gw1.28.1115.118  AT5G01020   protein kinase family protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS40372P282604  gw1.28.1159.12  AT5G01970   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G30050.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45367.1) 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS47399P331789  gw1.387.4.1  33     
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS41204P288427  gw1.64.325.1  1  AT3G59400   GUN4 (Genomes uncoupled 4) 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS20978P146844  gw1.I.1211.1  2  AT2G29070   ubiquitin fusion degradation UFD1 family protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS21134P147937  gw1.I.2863.1  5  AT5G40770   ATPHB3 (PROHIBITIN 3) 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS21139P147972  gw1.I.2933.1  5  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS21346P149422  gw1.I.4879.1  32  AT5G55950   transporter‐related 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS21492P150443  gw1.I.6458.1  35  AT4G08810   SUB1 (short under blue light 1) 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS21558P150902  gw1.I.7088.1  2  AT5G13480   FY 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS21779P152449  gw1.I.9208.1  26  AT1G62990   KNAT7 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS22152P155060  gw1.II.3163.1  17  AT2G45200   GOS12 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS22184P155286  gw1.II.3414.1  33  AT3G63280   ATNEK4 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS22216P155507  gw1.II.3755.1  10  AT2G46710   rac GTPase activating protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS22314P156193  gw1.II.647.1  2  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS23170P162186  gw1.IX.2000.1 4  AT1G49470   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63047.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF716 (InterPro:IPR006904) 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS23199P162391  gw1.IX.2273.1 4  AT4G06744   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS23264P162845  gw1.IX.2920.1 7  AT5G58510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G55060.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60454.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21406.1); similar to hypothetical protein OsI_010849 [Oryza sativa 
(indica cultivar‐group)] (GB:EAY89616.1); contains domain PTHR21422 (PTHR21422); contains domain PTHR21422:SF3 (PTHR21422:SF3) 



XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS48574P340008  gw1.IX.2948.1 32  AT5G58530   glutaredoxin family protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS23343P163399  gw1.IX.3663.1 1  AT1G08520   CHLD 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS23759P166312  gw1.V.3269.1  2  AT3G19950   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS23810P166670  gw1.V.3738.1  42  AT2G23760   BLH4 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS24689P172821  gw1.VII.534.1  14  AT4G28380   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS24835P173844  gw1.VIII.1815.1  9  AT2G33450   50S ribosomal protein L28 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS24855P173982  gw1.VIII.1952.1  9  AT5G18670   BMY3 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS24994P174956  gw1.VIII.2965.1  13  AT1G10460   GLP7 (GERMIN‐LIKE PROTEIN 7); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS25194P176355  gw1.X.1706.1  26  AT3G55990   Encodes ESK1 (Eskimo1).  A member of a large gene family of DUF231 domain proteins whose members encode a total of 45 proteins of unknown function.  ESK1 functions as a negative regulator of cold acclimation.  Mutations in the ESK1 gene provides strong 
freezing tolerance. 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS25542P178794  gw1.X.5434.1  9  AT1G27210   binding 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS25702P179908  gw1.X.965.1  7  AT3G11810   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G03330.1); similar to hypothetical protein OsI_036713 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY82754.1) 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS26418P184924  gw1.XIII.2624.1  2  AT5G16820   ATHSFA1B 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS26579P186051  gw1.XIV.1147.1  36  AT1G01780   LIM domain‐containing protein 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS26627P186384  gw1.XIV.1615.1  15  AT4G01070   GT72B1; UDP‐glucosyltransferase/ UDP‐glycosyltransferase/ transferase 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS26633P186427  gw1.XIV.1704.1  5  AT3G61750   auxin‐responsive protein ‐related 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS27032P189223  gw1.XIX.2159.1  17  AT1G34320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G08660.1); similar to Os05g0430300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055623.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD82727.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF668 (InterPro:IPR007700) 
XY  XY1643  1643  17  1  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐ scaffold_170 ‐ E_POPLARS27890P195228  gw1.XVII.90.1  1  AT2G43940   thiol methyltransferase 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28680P200755  estExt_fgenesh4_pg.C_1210049  21  AT2G18910   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41802P292608  estExt_fgenesh4_pg.C_280159  10  AT2G37170   PIP2B 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS28618P200324  estExt_Genewise1_v1.C_880038  12  AT4G13830   J20 (DNAJ‐LIKE 20); heat shock protein binding 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42180P295257  eugene3.00091201  6  AT1G07240   UDP‐glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS10667P074665  eugene3.00140918  13  AT3G02050   ATKT4 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS42362P296531  eugene3.00150556  8     
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS11450P080147  eugene3.00161060  10  AT5G62580   binding 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS11911P083372  eugene3.00181056  1  AT5G11090   serine‐rich protein‐related 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS29563P206937  eugene3.00400181  8  AT5G42620   metalloendopeptidase/ zinc ion binding 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30506P213539  eugene3.01300046  12  AT3G48700   ATCXE13; hydrolase 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS30736P215149  eugene3.01470085  19  AT3G14100   oligouridylate‐binding protein 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS36467P255266  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000301  24  AT1G32100   pinoresinol‐lariciresinol reductase 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17597P123178  fgenesh4_pm.C_LG_VII000313  18  AT3G50120   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50150.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50130.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to unnamed 
protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71911.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF247 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS17669P123679  fgenesh4_pm.C_LG_VIII000647  1  AT2G02820   MYB88 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS37755P264282  fgenesh4_pm.C_scaffold_40000107  1  AT2G26570   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G33390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61337.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF827 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS18442P129092  grail3.0003088801  1  AT1G72220   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS52976P370822  grail3.0019028801  7     
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS46080P322558  grail3.0026036501  31     
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS19737P138159  grail3.0031016901  11  AT5G60490   FLA12 (fasciclin‐like arabinogalactan‐protein 12) 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS37964P265747  grail3.0064012301  26  AT3G07560   PEX13 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20462P143232  grail3.0068009201  7  AT5G59020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G29510.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70168.1); contains InterPro domain Tubby 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20712P144978  grail3.0096001401  32  AT3G14170   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G08760.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO45580.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF936 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20758P145304  grail3.0101007801  11  AT5G04200   ATMC9 (METACASPASE 9); caspase/ cysteine‐type peptidase 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38221P267542  grail3.0152000301  14  AT3G20860   ATNEK5; kinase 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20949P146640  grail3.0209001701  1     
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20950P146650  grail3.0209001801  2  AT2G43970   La domain‐containing protein 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS38467P269266  grail3.1063000101  12  AT5G07290   AML4 (ARABIDOPSIS MEI2‐LIKE); RNA binding 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS46489P325421  gw1.127.114.116  AT4G22680   MYB85 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS40366P282557  gw1.28.1115.115  AT5G01020   protein kinase family protein 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS47399P331789  gw1.387.4.1  24     
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS41204P288427  gw1.64.325.1  1  AT3G59400   GUN4 (Genomes uncoupled 4) 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS20978P146844  gw1.I.1211.1  2  AT2G29070   ubiquitin fusion degradation UFD1 family protein 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21134P147937  gw1.I.2863.1  5  AT5G40770   ATPHB3 (PROHIBITIN 3) 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21346P149422  gw1.I.4879.1  22  AT5G55950   transporter‐related 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS21492P150443  gw1.I.6458.1  23  AT4G08810   SUB1 (short under blue light 1) 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22152P155060  gw1.II.3163.1  15  AT2G45200   GOS12 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22184P155286  gw1.II.3414.1  24  AT3G63280   ATNEK4 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22216P155507  gw1.II.3755.1  5  AT2G46710   rac GTPase activating protein 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS22314P156193  gw1.II.647.1  2  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23170P162186  gw1.IX.2000.1 4  AT1G49470   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63047.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF716 (InterPro:IPR006904) 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23199P162391  gw1.IX.2273.1 4  AT4G06744   leucine‐rich repeat family protein / extensin family protein 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23264P162845  gw1.IX.2920.1 7  AT5G58510   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G55060.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN60454.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO21406.1); similar to hypothetical protein OsI_010849 [Oryza sativa 
(indica cultivar‐group)] (GB:EAY89616.1); contains domain PTHR21422 (PTHR21422); contains domain PTHR21422:SF3 (PTHR21422:SF3) 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23343P163399  gw1.IX.3663.1 1  AT1G08520   CHLD 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23759P166312  gw1.V.3269.1  2  AT3G19950   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS23810P166670  gw1.V.3738.1  32  AT2G23760   BLH4 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24689P172821  gw1.VII.534.1  10  AT4G28380   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24835P173844  gw1.VIII.1815.1  9  AT2G33450   50S ribosomal protein L28 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24855P173982  gw1.VIII.1952.1  7  AT5G18670   BMY3 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS24994P174956  gw1.VIII.2965.1  10  AT1G10460   GLP7 (GERMIN‐LIKE PROTEIN 7); manganese ion binding / metal ion binding / nutrient reservoir 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS25542P178794  gw1.X.5434.1  7  AT1G27210   binding 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS26579P186051  gw1.XIV.1147.1  26  AT1G01780   LIM domain‐containing protein 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS26633P186427  gw1.XIV.1704.1  3  AT3G61750   auxin‐responsive protein ‐related 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27032P189223  gw1.XIX.2159.1  16  AT1G34320   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G08660.1); similar to Os05g0430300 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001055623.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:BAD82727.1); 
contains InterPro domain Protein of unknown function DUF668 (InterPro:IPR007700) 
XY  XY1644  1644  17  2  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐  ‐  E_POPLARS27890P195228  gw1.XVII.90.1  1  AT2G43940   thiol methyltransferase 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS10371P072596  eugene3.00131212  10  AT2G26030   F‐box family protein 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11212P078478  eugene3.00160220  3  AT1G15780   protein binding / transcription cofactor 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11567P080963  eugene3.00170050  2  AT1G29420   similar to SAUR68 (SMALL AUXIN UPREGULATED 68) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29510.1); similar to auxin‐responsive protein [Brassica rapa] (GB:ABV89665.1); contains InterPro domain Auxin responsive SAUR protein (InterPro:IPR003676) 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11597P081175  eugene3.00170152  7  AT1G67320   DNA primase 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11600P081195  eugene3.00170163  1  AT2G32800   AP4.3A; ATP binding / protein kinase 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS12050P084345  eugene3.00190405  3  AT5G18130   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G03870.2); similar to unknown [Medicago truncatula] (GB:ABK28852.1) 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS29878P209141  eugene3.00640244  3  AT3G60030   SPL12 (SQUAMOSA PROMOTER‐BINDING PROTEIN‐LIKE 12); transcription factor 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30175P211224  eugene3.00880118  7  AT4G27520   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30273P211908  eugene3.01180050  2  AT5G33340   CDR1 (CONSTITUTIVE DISEASE RESISTANCE 1); aspartic‐type endopeptidase/ pepsin A 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30621P214346  eugene3.01350078  1  AT3G14310   ATPME3 (Arabidopsis thaliana pectin methylesterase 3) 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS50996P356964  eugene3.01730017  5     
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS32909P230358  eugene3.17650001  1  AT3G17630   ATCHX19 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS33074P231518  eugene3.19290001  1  AT5G62650   similar to hypothetical protein OsI_000940 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY73093.1); similar to hypothetical protein OsJ_000926 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11101.1); similar to Os01g0225300 [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:NP_001042459.1) 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS33149P232041  eugene3.20050002  1  AT5G53450   ORG1 (OBP3‐RESPONSIVE GENE 1); kinase 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS33200P232398  eugene3.205730001  4  AT3G02540   RAD23‐3 (PUTATIVE DNA REPAIR PROTEIN RAD23‐3) 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS34589P242122  eugene3.92460001  1  AT4G14180   ATPRD1 (ARABIDOPSIS THALIANA PUTATIVE RECOMBINATION INITIATION DEFECT 1); protein binding / protein homodimerization 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS52206P365435  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001081  8     
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS51090P357622  fgenesh1_pg.C_scaffold_160000001  1     
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS50875P356117  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000007  1     
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS55257P386788  fgenesh1_pg.C_scaffold_896000003  2     
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS12322P086250  fgenesh4_pg.C_LG_I000496  7  AT5G26594   ARR24 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 24); two‐component response regulator 



XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS13014P091094  fgenesh4_pg.C_LG_II001096  7  AT4G33880   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS13239P092672  fgenesh4_pg.C_LG_II002451  14  AT3G24880   DNA binding 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS13339P093367  fgenesh4_pg.C_LG_III000350 1  AT4G14746   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71220.1); contains InterPro domain EGF (InterPro:IPR006210) 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS43340P303380  fgenesh4_pg.C_LG_III000460 2     
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS43362P303529  fgenesh4_pg.C_LG_III001635 1     
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS14108P098755  fgenesh4_pg.C_LG_IX001462 1  AT5G60760   2‐phosphoglycerate kinase‐related 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS14614P102292  fgenesh4_pg.C_LG_VI001206 6  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS35588P249113  fgenesh4_pg.C_scaffold_170000040  2  AT3G17840   RLK902 (receptor‐like kinase 902); ATP binding / kinase/ protein serine/threonine kinase 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS45063P315438  fgenesh4_pg.C_scaffold_231000008  2     
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS36453P255170  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000243  2  AT1G32260   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G35480.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63339.1) 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS37601P263202  fgenesh4_pg.C_scaffold_97000083  2  AT2G18700   ATTPSB 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS18992P132941  grail3.0012031801  7  AT2G05230   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS19120P133839  grail3.0015007302  9  AT3G47850   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75379.1) 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS50175P351218  grail3.0020012501  5     
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20153P141070  grail3.0049001601  6  AT3G29060   similar to EXS family protein / ERD1/XPR1/SYG1 family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G03260.1); similar to ATP binding / ATPase 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20305P142129  grail3.0055003201  3  AT5G35980   protein kinase family protein 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20462P143232  grail3.0068009201  7  AT5G59020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G29510.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70168.1); contains InterPro domain Tubby 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20900P146296  grail3.0144000401  8  AT3G50200   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS38241P267686  grail3.0158003301  5  AT1G17360   COP1‐interacting protein‐related 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  6  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS39664P277642  gw1.157.9.1  2  AT3G18830   ATPLT5 (POLYOL TRANSPORTER 5); D‐ribose transmembrane transporter/ D‐xylose transmembrane transporter/ carbohydrate transmembrane transporter/ galactose transmembrane transporter/ glucose transmembrane transporter/ glycerol transmembrane 
transporter/ hydr 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20978P146844  gw1.I.1211.1  1  AT2G29070   ubiquitin fusion degradation UFD1 family protein 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS21139P147972  gw1.I.2933.1  3  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS24890P174227  gw1.VIII.2173.1  12  AT5G15080   protein kinase 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS26418P184924  gw1.XIII.2624.1  4  AT5G16820   ATHSFA1B 
XY  XY1664  1664  17  3  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS27599P193191  gw1.XVI.2476.1  5  AT5G22400   rac GTPase activating protein 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS41885P293192  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X2287  23  AT2G27600   VPS4 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS28351P198454  estExt_Genewise1_v1.C_1520214  18  AT5G20280   ATSPS1F (SUCROSE PHOSPHATE SYNTHASE 1F); sucrose‐phosphate synthase/ transferase 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS28395P198760  estExt_Genewise1_v1.C_1930085  28  AT4G16130   ATISA1 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS10371P072596  eugene3.00131212  20  AT2G26030   F‐box family protein 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11212P078478  eugene3.00160220  3  AT1G15780   protein binding / transcription cofactor 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11567P080963  eugene3.00170050  3  AT1G29420   similar to SAUR68 (SMALL AUXIN UPREGULATED 68) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29510.1); similar to auxin‐responsive protein [Brassica rapa] (GB:ABV89665.1); contains InterPro domain Auxin responsive SAUR protein (InterPro:IPR003676) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11597P081175  eugene3.00170152  7  AT1G67320   DNA primase 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11600P081195  eugene3.00170163  3  AT2G32800   AP4.3A; ATP binding / protein kinase 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11669P081678  eugene3.00170499  6  AT3G29575   similar to TMAC2 (TWO OR MORE ABRES‐CONTAINING GENE 2) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02140.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49169.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1675 
(InterPro:IPR012463) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS12050P084345  eugene3.00190405  9  AT5G18130   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G03870.2); similar to unknown [Medicago truncatula] (GB:ABK28852.1) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30105P210732  eugene3.00860077  12  AT2G02570   nucleic acid binding 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30107P210749  eugene3.00860084  29  AT5G49810   MMT (methionine S‐methyltransferase); S‐adenosylmethionine‐dependent methyltransferase 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30175P211224  eugene3.00880118  8  AT4G27520   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30273P211908  eugene3.01180050  2  AT5G33340   CDR1 (CONSTITUTIVE DISEASE RESISTANCE 1); aspartic‐type endopeptidase/ pepsin A 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30621P214346  eugene3.01350078  1  AT3G14310   ATPME3 (Arabidopsis thaliana pectin methylesterase 3) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS50996P356964  eugene3.01730017  5     
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS31612P221281  eugene3.04980003  23  AT5G13890   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92746.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF716 (InterPro:IPR006904) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS31722P222048  eugene3.06750002  1  AT5G23400   disease resistance family protein / LRR family protein 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS54123P378849  eugene3.13870002  2     
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS32909P230358  eugene3.17650001  1  AT3G17630   ATCHX19 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS33074P231518  eugene3.19290001  1  AT5G62650   similar to hypothetical protein OsI_000940 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY73093.1); similar to hypothetical protein OsJ_000926 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11101.1); similar to Os01g0225300 [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:NP_001042459.1) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS33149P232041  eugene3.20050002  1  AT5G53450   ORG1 (OBP3‐RESPONSIVE GENE 1); kinase 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS33200P232398  eugene3.205730001  5  AT3G02540   RAD23‐3 (PUTATIVE DNA REPAIR PROTEIN RAD23‐3) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS34589P242122  eugene3.92460001  1  AT4G14180   ATPRD1 (ARABIDOPSIS THALIANA PUTATIVE RECOMBINATION INITIATION DEFECT 1); protein binding / protein homodimerization 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS52206P365435  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001081  7     
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS51090P357622  fgenesh1_pg.C_scaffold_160000001  1     
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS50875P356117  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000007  1     
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS55257P386788  fgenesh1_pg.C_scaffold_896000003  2     
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS12322P086250  fgenesh4_pg.C_LG_I000496  7  AT5G26594   ARR24 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 24); two‐component response regulator 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS13014P091094  fgenesh4_pg.C_LG_II001096  7  AT4G33880   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS13038P091263  fgenesh4_pg.C_LG_II001233  4  AT2G44600   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G60200.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO70455.1) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS13239P092672  fgenesh4_pg.C_LG_II002451  31  AT3G24880   DNA binding 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS13339P093367  fgenesh4_pg.C_LG_III000350 1  AT4G14746   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71220.1); contains InterPro domain EGF (InterPro:IPR006210) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS43340P303380  fgenesh4_pg.C_LG_III000460 2     
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS43362P303529  fgenesh4_pg.C_LG_III001635 1     
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS14108P098755  fgenesh4_pg.C_LG_IX001462 2  AT5G60760   2‐phosphoglycerate kinase‐related 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS14614P102292  fgenesh4_pg.C_LG_VI001206 6  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS15513P108591  fgenesh4_pg.C_LG_X001237  2  AT1G68910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15349.1) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS15862P111031  fgenesh4_pg.C_LG_XII000006  31  AT4G36480   EMB2779 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS35588P249113  fgenesh4_pg.C_scaffold_170000040  3  AT3G17840   RLK902 (receptor‐like kinase 902); ATP binding / kinase/ protein serine/threonine kinase 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS45063P315438  fgenesh4_pg.C_scaffold_231000008  2     
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS36453P255170  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000243  2  AT1G32260   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G35480.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63339.1) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS45192P316343  fgenesh4_pg.C_scaffold_295000005  1     
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS37117P259814  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000001  1  AT1G13200   F‐box family protein 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS37528P262692  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000083  4  AT5G50920   HSP93‐V 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS37601P263202  fgenesh4_pg.C_scaffold_97000083  3  AT2G18700   ATTPSB 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS17451P122157  fgenesh4_pm.C_LG_V000144 25  AT1G14650   SWAP (Suppressor‐of‐White‐APricot)/surp domain‐containing protein / ubiquitin family protein 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS17707P123949  fgenesh4_pm.C_LG_X000111 30  AT5G18580   EMB40 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS17827P124789  fgenesh4_pm.C_LG_XII000144  12  AT3G17910   SURF1 (SURFEIT 1) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS37685P263795  fgenesh4_pm.C_scaffold_152000023  31  AT1G15740   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS18992P132941  grail3.0012031801  18  AT2G05230   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS19057P133395  grail3.0013044001  30  AT5G11040   similar to hypothetical protein OsI_015984 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94751.1); similar to H0311C03.11 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67557.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44298.1); 
contains InterPro domain Transport protein Trs120 (InterPro:IPR013935) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS19120P133839  grail3.0015007302  21  AT3G47850   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75379.1) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS50175P351218  grail3.0020012501  5     
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS19910P139368  grail3.0036008602  14  AT3G23980   similar to hypothetical protein OsI_004770 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY76923.1); contains domain Spectrin repeat (SSF46966) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20153P141070  grail3.0049001601  6  AT3G29060   similar to EXS family protein / ERD1/XPR1/SYG1 family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G03260.1); similar to ATP binding / ATPase 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20305P142129  grail3.0055003201  7  AT5G35980   protein kinase family protein 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20462P143232  grail3.0068009201  14  AT5G59020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G29510.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70168.1); contains InterPro domain Tubby 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20900P146296  grail3.0144000401  7  AT3G50200   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS38241P267686  grail3.0158003301  6  AT1G17360   COP1‐interacting protein‐related 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  6  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS39664P277642  gw1.157.9.1  2  AT3G18830   ATPLT5 (POLYOL TRANSPORTER 5); D‐ribose transmembrane transporter/ D‐xylose transmembrane transporter/ carbohydrate transmembrane transporter/ galactose transmembrane transporter/ glucose transmembrane transporter/ glycerol transmembrane 
transporter/ hydr 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20978P146844  gw1.I.1211.1  3  AT2G29070   ubiquitin fusion degradation UFD1 family protein 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS21139P147972  gw1.I.2933.1  2  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS22314P156193  gw1.II.647.1  6  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 



XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS23170P162186  gw1.IX.2000.1 12  AT1G49470   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63047.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF716 (InterPro:IPR006904) 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS24890P174227  gw1.VIII.2173.1  27  AT5G15080   protein kinase 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS25812P180680  gw1.XI.2522.1 30  AT4G26750   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS26418P184924  gw1.XIII.2624.1  4  AT5G16820   ATHSFA1B 
XY  XY1666  1666  17  3  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS27599P193191  gw1.XVI.2476.1  14  AT5G22400   rac GTPase activating protein 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS41885P293192  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_X2287  26  AT2G27600   VPS4 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS28351P198454  estExt_Genewise1_v1.C_1520214  20  AT5G20280   ATSPS1F (SUCROSE PHOSPHATE SYNTHASE 1F); sucrose‐phosphate synthase/ transferase 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS28395P198760  estExt_Genewise1_v1.C_1930085  31  AT4G16130   ATISA1 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS10371P072596  eugene3.00131212  22  AT2G26030   F‐box family protein 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11212P078478  eugene3.00160220  3  AT1G15780   protein binding / transcription cofactor 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11567P080963  eugene3.00170050  3  AT1G29420   similar to SAUR68 (SMALL AUXIN UPREGULATED 68) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G29510.1); similar to auxin‐responsive protein [Brassica rapa] (GB:ABV89665.1); contains InterPro domain Auxin responsive SAUR protein (InterPro:IPR003676) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11597P081175  eugene3.00170152  7  AT1G67320   DNA primase 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11600P081195  eugene3.00170163  3  AT2G32800   AP4.3A; ATP binding / protein kinase 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS11669P081678  eugene3.00170499  6  AT3G29575   similar to TMAC2 (TWO OR MORE ABRES‐CONTAINING GENE 2) [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G02140.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO49169.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF1675 
(InterPro:IPR012463) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS12050P084345  eugene3.00190405  10  AT5G18130   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G03870.2); similar to unknown [Medicago truncatula] (GB:ABK28852.1) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30105P210732  eugene3.00860077  13  AT2G02570   nucleic acid binding 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30107P210749  eugene3.00860084  31  AT5G49810   MMT (methionine S‐methyltransferase); S‐adenosylmethionine‐dependent methyltransferase 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30175P211224  eugene3.00880118  8  AT4G27520   plastocyanin‐like domain‐containing protein 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30273P211908  eugene3.01180050  2  AT5G33340   CDR1 (CONSTITUTIVE DISEASE RESISTANCE 1); aspartic‐type endopeptidase/ pepsin A 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS30621P214346  eugene3.01350078  1  AT3G14310   ATPME3 (Arabidopsis thaliana pectin methylesterase 3) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS50996P356964  eugene3.01730017  5     
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS31612P221281  eugene3.04980003  25  AT5G13890   similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK92746.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF716 (InterPro:IPR006904) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS31722P222048  eugene3.06750002  1  AT5G23400   disease resistance family protein / LRR family protein 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS54123P378849  eugene3.13870002  2     
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS32909P230358  eugene3.17650001  1  AT3G17630   ATCHX19 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS33074P231518  eugene3.19290001  1  AT5G62650   similar to hypothetical protein OsI_000940 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY73093.1); similar to hypothetical protein OsJ_000926 [Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11101.1); similar to Os01g0225300 [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:NP_001042459.1) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS33149P232041  eugene3.20050002  1  AT5G53450   ORG1 (OBP3‐RESPONSIVE GENE 1); kinase 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS33200P232398  eugene3.205730001  5  AT3G02540   RAD23‐3 (PUTATIVE DNA REPAIR PROTEIN RAD23‐3) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS34589P242122  eugene3.92460001  1  AT4G14180   ATPRD1 (ARABIDOPSIS THALIANA PUTATIVE RECOMBINATION INITIATION DEFECT 1); protein binding / protein homodimerization 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS52206P365435  fgenesh1_pg.C_LG_XIV001081  7     
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS51090P357622  fgenesh1_pg.C_scaffold_160000001  1     
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS50875P356117  fgenesh1_pg.C_scaffold_203000007  1     
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS55257P386788  fgenesh1_pg.C_scaffold_896000003  2     
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS12322P086250  fgenesh4_pg.C_LG_I000496  7  AT5G26594   ARR24 (ARABIDOPSIS RESPONSE REGULATOR 24); two‐component response regulator 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS13014P091094  fgenesh4_pg.C_LG_II001096  7  AT4G33880   basic helix‐loop‐helix (bHLH) family protein 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS13239P092672  fgenesh4_pg.C_LG_II002451  31  AT3G24880   DNA binding 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS13339P093367  fgenesh4_pg.C_LG_III000350 1  AT4G14746   similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO71220.1); contains InterPro domain EGF (InterPro:IPR006210) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS43340P303380  fgenesh4_pg.C_LG_III000460 2     
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS43362P303529  fgenesh4_pg.C_LG_III001635 1     
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS14108P098755  fgenesh4_pg.C_LG_IX001462 2  AT5G60760   2‐phosphoglycerate kinase‐related 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS14614P102292  fgenesh4_pg.C_LG_VI001206 6  AT1G51120   AP2 domain‐containing transcription factor 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS15513P108591  fgenesh4_pg.C_LG_X001237  2  AT1G68910   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G11390.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO15349.1) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS15862P111031  fgenesh4_pg.C_LG_XII000006  34  AT4G36480   EMB2779 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS35588P249113  fgenesh4_pg.C_scaffold_170000040  3  AT3G17840   RLK902 (receptor‐like kinase 902); ATP binding / kinase/ protein serine/threonine kinase 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS45063P315438  fgenesh4_pg.C_scaffold_231000008  2     
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS36453P255170  fgenesh4_pg.C_scaffold_29000243  2  AT1G32260   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G35480.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO63339.1) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS45192P316343  fgenesh4_pg.C_scaffold_295000005  1     
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS37117P259814  fgenesh4_pg.C_scaffold_64000001  1  AT1G13200   F‐box family protein 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS37528P262692  fgenesh4_pg.C_scaffold_88000083  4  AT5G50920   HSP93‐V 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS37601P263202  fgenesh4_pg.C_scaffold_97000083  3  AT2G18700   ATTPSB 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS17451P122157  fgenesh4_pm.C_LG_V000144 27  AT1G14650   SWAP (Suppressor‐of‐White‐APricot)/surp domain‐containing protein / ubiquitin family protein 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS17707P123949  fgenesh4_pm.C_LG_X000111 33  AT5G18580   EMB40 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS17827P124789  fgenesh4_pm.C_LG_XII000144  13  AT3G17910   SURF1 (SURFEIT 1) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS37685P263795  fgenesh4_pm.C_scaffold_152000023  33  AT1G15740   leucine‐rich repeat family protein 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS18992P132941  grail3.0012031801  21  AT2G05230   DNAJ heat shock N‐terminal domain‐containing protein 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS19057P133395  grail3.0013044001  33  AT5G11040   similar to hypothetical protein OsI_015984 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY94751.1); similar to H0311C03.11 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:CAH67557.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO44298.1); 
contains InterPro domain Transport protein Trs120 (InterPro:IPR013935) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS19120P133839  grail3.0015007302  22  AT3G47850   similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75379.1) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS50175P351218  grail3.0020012501  5     
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS19910P139368  grail3.0036008602  17  AT3G23980   similar to hypothetical protein OsI_004770 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] (GB:EAY76923.1); contains domain Spectrin repeat (SSF46966) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20153P141070  grail3.0049001601  6  AT3G29060   similar to EXS family protein / ERD1/XPR1/SYG1 family protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G03260.1); similar to ATP binding / ATPase 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20305P142129  grail3.0055003201  7  AT5G35980   protein kinase family protein 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20462P143232  grail3.0068009201  15  AT5G59020   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT2G29510.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN70168.1); contains InterPro domain Tubby 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20900P146296  grail3.0144000401  7  AT3G50200   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.2); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT3G50170.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN59797.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS38241P267686  grail3.0158003301  6  AT1G17360   COP1‐interacting protein‐related 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS39662P277634  gw1.157.73.1  6  AT4G28850   xyloglucan:xyloglucosyl transferase 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS39664P277642  gw1.157.9.1  2  AT3G18830   ATPLT5 (POLYOL TRANSPORTER 5); D‐ribose transmembrane transporter/ D‐xylose transmembrane transporter/ carbohydrate transmembrane transporter/ galactose transmembrane transporter/ glucose transmembrane transporter/ glycerol transmembrane 
transporter/ hydr 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS20978P146844  gw1.I.1211.1  4  AT2G29070   ubiquitin fusion degradation UFD1 family protein 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS21139P147972  gw1.I.2933.1  2  AT5G63380   4‐coumarate‐‐CoA ligase family protein / 4‐coumaroyl‐CoA synthase family protein 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS22314P156193  gw1.II.647.1  6  AT1G04140   transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS23170P162186  gw1.IX.2000.1 12  AT1G49470   similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT1G55230.1); similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN63047.1); contains InterPro domain Protein of unknown function DUF716 (InterPro:IPR006904) 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS24890P174227  gw1.VIII.2173.1  29  AT5G15080   protein kinase 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS25812P180680  gw1.XI.2522.1 33  AT4G26750   hydroxyproline‐rich glycoprotein family protein 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS26418P184924  gw1.XIII.2624.1  4  AT5G16820   ATHSFA1B 
XY  XY1667  1667  17  3  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  E_POPLARS27599P193191  gw1.XVI.2476.1  15  AT5G22400   rac GTPase activating protein 



Table S6. Networks with significantly enriched GO categories in leaf (LF), xylem (XY) and root (RT) 

Tissue 
Network 
ID  Interval  Chromosome  Marker  Position 

Map 
Distance 
(M) 

Flanking 
Markers 

Physical 
Position 
Marker 1 (Mb) 
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Position 
Marker 2 (Mb) 

Network 
ID 

GO 
Annotation 
# 

Network 
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Network 
GO 
Category 
Count 

Genome 
GO 
Category 
Count 

Raw P‐
value 

Bonferroni 
P threshold  GO Description  Candidate Regulator Gene Models  Candidate Regulator Descriptions 

LF  LF1  1  1  1  0.0001  0.0001 
G2903 ‐ 
G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  CC1  GO:0007017  31  2  47  4.96E‐05  0.00061728 

microtubule‐based 
process  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I0041  TUA5 (tubulin alpha‐5) 

LF  LF1  1  1  1  0.0001  0.0001 
G2903 ‐ 
G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  CC1  GO:0005515  31  6  2885  3.34E‐05  0.00061728  protein binding  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I0041  TUA5 (tubulin alpha‐5) 

LF  LF1  1  1  1  0.0001  0.0001 
G2903 ‐ 
G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  CC1  GO:0005200  31  2  51  5.85E‐05  0.00061728 

structural constituent of 
cytoskeleton  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I0041  TUA5 (tubulin alpha‐5) 

LF  LF1  1  1  1  0.0001  0.0001 
G2903 ‐ 
G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  CC1  GO:0045298  31  2  27  1.61E‐05  0.00061728  tubulin complex  estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I0041  TUA5 (tubulin alpha‐5) 

LF  LF2  2  1  1  0.0201  0.0201 
G2903 ‐ 
G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  CC1  GO:0005515  22  6  2885  3.96E‐06  0.00078125  protein binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF2  2  1  1  0.0201  0.0201 
G2903 ‐ 
G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  CC1  GO:0008270  22  3  1156  7.39E‐04  0.00078125  zinc ion binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF41  41  1  4  0.7674  0.7674 
G834 ‐ 
G1568  LG_1 ‐ 6.87  scaffold_29 ‐  CC1  None  18  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0009507  51  35  4504  1.37E‐40  0.00043478  chloroplast 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0009941  51  8  812  5.68E‐10  0.00043478  chloroplast envelope 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 >< 
eugene3.00060837 >< grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0009658  51  2  74  3.36E‐04  0.00043478  chloroplast organization 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0009570  51  15  784  3.16E‐22  0.00043478  chloroplast stroma 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0009543  51  3  102  7.32E‐06  0.00043478 

chloroplast thylakoid 
lumen 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0009535  51  6  516  3.52E‐08  0.00043478 

chloroplast thylakoid 
membrane 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0017004  51  2  8  3.54E‐06  0.00043478 

cytochrome complex 
assembly 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0022626  51  3  331  2.41E‐04  0.00043478  cytosolic ribosome 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0016020  51  10  2864  6.62E‐08  0.00043478  membrane 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0005739  51  6  1513  1.74E‐05  0.00043478  mitochondrion 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0046686  51  6  677  1.73E‐07  0.00043478 

response to cadmium 
ion 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0009409  51  4  405  1.47E‐05  0.00043478  response to cold 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0005840  51  5  360  2.18E‐07  0.00043478  ribosome 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐



grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1  FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0042254  51  3  168  3.25E‐05  0.00043478  ribosome biogenesis 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0003735  51  6  540  4.59E‐08  0.00043478 

structural constituent of 
ribosome 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0009579  51  10  351  8.78E‐17  0.00043478  thylakoid 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0031977  51  4  87  3.22E‐08  0.00043478  thylakoid lumen 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF734  734  6  3  0.4619  14.0142 
rG139 ‐ 
G2126  LG_6 ‐ 2.27  LG_6 ‐ 3.63  CC1  GO:0006412  51  5  564  1.97E‐06  0.00043478  translation 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0023008101 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  macrophage migration inhibitory factor family protein / 
MIF family protein ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase >< 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0048046  53  5  517  1.56E‐06  0.00042735  apoplast 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0009507  53  35  4504  1.16E‐39  0.00042735  chloroplast 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0009941  53  7  812  2.40E‐08  0.00042735  chloroplast envelope 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0009570  53  18  784  1.02E‐27  0.00042735  chloroplast stroma 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0009543  53  3  102  8.22E‐06  0.00042735 
chloroplast thylakoid 
lumen 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0009535  53  9  516  3.98E‐13  0.00042735 
chloroplast thylakoid 
membrane 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0050662  53  2  27  4.77E‐05  0.00042735  coenzyme binding 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0022626  53  4  331  7.77E‐06  0.00042735  cytosolic ribosome 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0016020  53  10  2864  9.74E‐08  0.00042735  membrane 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0005739  53  7  1513  1.55E‐06  0.00042735  mitochondrion 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0000311  53  2  6  2.05E‐06  0.00042735 
plastid large ribosomal 
subunit 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0046686  53  6  677  2.19E‐07  0.00042735 
response to cadmium 
ion 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0005840  53  4  360  1.08E‐05  0.00042735  ribosome 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 



LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0003735  53  5  540  1.93E‐06  0.00042735 
structural constituent of 
ribosome 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0009579  53  14  351  5.43E‐25  0.00042735  thylakoid 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0031977  53  4  87  3.77E‐08  0.00042735  thylakoid lumen 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0006412  53  4  564  6.19E‐05  0.00042735  translation 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF738  738  6  4  0.5309  14.0832  G2126 ‐ S18  LG_6 ‐ 3.63  LG_6 ‐ 7.08  CC1  GO:0003746  53  2  50  1.66E‐04  0.00042735 
translation elongation 
factor activity 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491 
>< eugene3.00060837 >< 
grail3.0024031501 >< gw1.VI.2404.1 

 FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule ><  chloroplast thylakoid lumen protein 
><  similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) ><  ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐
FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐formylglutathione hydrolase/ hydrolase 
><  thioredoxin reductase 

LF  LF1218  1218  11  3  0.3769  23.1659 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC1  None  54  .  .  .  .  n/a  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735  No Hits 

LF  LF1218  1218  11  3  0.3769  23.1659 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC2  GO:0008219  34  2  59  9.45E‐05  0.00138889  cell death 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1218  1218  11  3  0.3769  23.1659 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC2  GO:0012505  34  6  4044  3.61E‐04  0.00138889  endomembrane system 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1218  1218  11  3  0.3769  23.1659 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC2  GO:0016301  34  7  1970  3.81E‐07  0.00138889  kinase activity 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1218  1218  11  3  0.3769  23.1659 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC2  GO:0006468  34  8  2083  2.75E‐08  0.00138889 

protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1219  1219  11  3  0.3969  23.1859 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC1  None  124  .  .  .  .  n/a  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735  No Hits 

LF  LF1219  1219  11  3  0.3969  23.1859 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC2  GO:0008219  36  2  59  0.00010604  0.00138889  cell death 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1219  1219  11  3  0.3969  23.1859 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC2  GO:0012505  36  6  4044  4.98E‐04  0.00138889  endomembrane system 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1219  1219  11  3  0.3969  23.1859 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC2  GO:0016301  36  7  1970  5.76E‐07  0.00138889  kinase activity 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1219  1219  11  3  0.3969  23.1859 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC2  GO:0006468  36  8  2083  4.46E‐08  0.00138889 

protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1220  1220  11  3  0.4169  23.2059 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC1  None  196  .  .  .  .  n/a  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735  No Hits 

LF  LF1220  1220  11  3  0.4169  23.2059 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC2  GO:0008219  35  2  59  0.00010018  0.0015625  cell death 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1220  1220  11  3  0.4169  23.2059 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC2  GO:0016301  35  7  1970  4.70E‐07  0.0015625  kinase activity 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 



fgenesh1_pg.C_LG_XI000581  24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1220  1220  11  3  0.4169  23.2059 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC2  GO:0006468  35  8  2083  3.51E‐08  0.0015625 

protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1221  1221  11  3  0.4369  23.2259 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC1  None  270  .  .  .  .  n/a  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735  No Hits 

LF  LF1221  1221  11  3  0.4369  23.2259 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC2  GO:0008219  36  2  59  1.06E‐04  0.0015625  cell death 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1221  1221  11  3  0.4369  23.2259 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC2  GO:0016301  36  7  1970  5.76E‐07  0.0015625  kinase activity 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1221  1221  11  3  0.4369  23.2259 
P2392 ‐ 
rG2562 

scaffold_13626 
‐  LG_11 ‐ 4.87  CC2  GO:0006468  36  8  2083  4.46E‐08  0.0015625 

protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1222  1222  11  4  0.448  23.237 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC1  None  304  .  .  .  .  n/a  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735  No Hits 

LF  LF1222  1222  11  4  0.448  23.237 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  GO:0008219  32  2  59  8.36E‐05  0.0015625  cell death 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1222  1222  11  4  0.448  23.237 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  GO:0016301  32  4  1970  9.76E‐04  0.0015625  kinase activity 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1222  1222  11  4  0.448  23.237 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  GO:0006468  32  5  2083  9.81E‐05  0.0015625 

protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1223  1223  11  4  0.468  23.257 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC1  None  359  .  .  .  .  n/a  fgenesh4_pg.C_LG_XI000735  No Hits 

LF  LF1223  1223  11  4  0.468  23.257 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  GO:0008219  34  2  59  9.45E‐05  0.00147059  cell death 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1223  1223  11  4  0.468  23.257 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  GO:0016301  34  4  1970  1.23E‐03  0.00147059  kinase activity 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1223  1223  11  4  0.468  23.257 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  GO:0006468  34  5  2083  1.32E‐04  0.00147059 

protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1224  1224  11  4  0.488  23.277 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC1  GO:0009507  401  28  4504  1.05E‐04  0.00021368  chloroplast 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306 
>< fgenesh4_pg.C_LG_XI000735   WAVE2 >< No Hits 

LF  LF1224  1224  11  4  0.488  23.277 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC1  GO:0009637  401  3  38  1.75E‐04  0.00021368  response to blue light 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306 
>< fgenesh4_pg.C_LG_XI000735   WAVE2 >< No Hits 

LF  LF1224  1224  11  4  0.488  23.277 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  GO:0008219  36  2  59  1.06E‐04  0.00147059  cell death 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1224  1224  11  4  0.488  23.277 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  GO:0006468  36  5  2083  1.75E‐04  0.00147059 

protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 



LF  LF1225  1225  11  4  0.508  23.297 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC1  GO:0009507  418  29  4504  8.96E‐05  0.00020408  chloroplast 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306 
>< fgenesh4_pg.C_LG_XI000735   WAVE2 >< No Hits 

LF  LF1225  1225  11  4  0.508  23.297 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC1  GO:0009637  418  3  38  1.98E‐04  0.00020408  response to blue light 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306 
>< fgenesh4_pg.C_LG_XI000735   WAVE2 >< No Hits 

LF  LF1225  1225  11  4  0.508  23.297 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  GO:0016301  31  4  1970  8.63E‐04  0.00172414  kinase activity 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1225  1225  11  4  0.508  23.297 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  GO:0006468  31  5  2083  0.00008378  0.00172414 

protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 >< 
fgenesh1_pg.C_LG_XI000581 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits >< No Hits 

LF  LF1226  1226  11  4  0.528  23.317 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC1  GO:0009507  428  30  4504  5.70E‐05  0.00019455  chloroplast 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306 
>< gw1.XI.865.1 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000735   WAVE2 ><  oxidoreductase >< No Hits 

LF  LF1226  1226  11  4  0.528  23.317 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  GO:0006468  27  4  2083  6.20E‐04  0.00172414 

protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits 

LF  LF1227  1227  11  4  0.548  23.337 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC1  GO:0009507  423  30  4504  4.61E‐05  0.00018315  chloroplast 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306 
>< gw1.XI.865.1 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000735   WAVE2 ><  oxidoreductase >< No Hits 

LF  LF1227  1227  11  4  0.548  23.337 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  GO:0006468  24  4  2083  3.89E‐04  0.00178571 

protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits 

LF  LF1228  1228  11  4  0.568  23.357 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC1  GO:0009507  394  28  4504  7.81E‐05  0.00018727  chloroplast 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306 
>< gw1.XI.865.1 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000735   WAVE2 ><  oxidoreductase >< No Hits 

LF  LF1228  1228  11  4  0.568  23.357 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC1  GO:0009637  394  3  38  0.0001666  0.00018727  response to blue light 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306 
>< gw1.XI.865.1 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000735   WAVE2 ><  oxidoreductase >< No Hits 

LF  LF1228  1228  11  4  0.568  23.357 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  GO:0016301  19  3  1970  2.19E‐03  0.00277778  kinase activity 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits 

LF  LF1228  1228  11  4  0.568  23.357 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  GO:0006468  19  3  2083  2.57E‐03  0.00277778 

protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits 

LF  LF1229  1229  11  4  0.588  23.377 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC1  GO:0009507  348  26  4504  6.13E‐05  0.00020243  chloroplast 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XI3306 
>< gw1.XI.865.1 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000735   WAVE2 ><  oxidoreductase >< No Hits 

LF  LF1229  1229  11  4  0.588  23.377 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  None  13  .  .  .  .  n/a 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits 

LF  LF1230  1230  11  4  0.608  23.397 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC1  GO:0004316  283  2  10  1.76E‐04  0.00024272 

3‐oxoacyl‐[acyl‐carrier‐
protein] reductase 
activity 

gw1.XI.865.1 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000735   oxidoreductase >< No Hits 

LF  LF1230  1230  11  4  0.608  23.397 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC1  GO:0009507  283  22  4504  1.23E‐04  0.00024272  chloroplast 

gw1.XI.865.1 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000735   oxidoreductase >< No Hits 

LF  LF1230  1230  11  4  0.608  23.397 
rG2562 ‐ 
rO593  LG_11 ‐ 4.87  LG_11 ‐ 12.24  CC2  None  13  .  .  .  .  n/a 

eugene3.00110742 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000711 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XI000750 >< 
gw1.XI.2458.1 

similar to armadillo/beta‐catenin repeat family protein ><  leucine‐rich repeat 
family protein / protein kinase family protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G17410.1); similar to hypothetical protein 
31.t00039 [Brassica oleracea] (GB:ABD65123.1); similar to hypothetical protein 
24.t00020 [Brassica oleracea] (GB:ABD64942.1); contains InterPro domain 
DWNN domain (InterPro:IPR014891); contains InterPro domain Zinc finger >< 
No Hits 

LF  LF1447  1447  14  6  1.1624  27.4948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0005975  489  9  578  2.12E‐04  0.00038462 

carbohydrate metabolic 
process  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 

LF  LF1447  1447  14  6  1.1624  27.4948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003677  489  19  2249  3.83E‐04  0.00038462  DNA binding  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 

LF  LF1447  1447  14  6  1.1624  27.4948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006310  489  12  298  8.23E‐10  0.00038462  DNA recombination  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 

LF  LF1447  1447  14  6  1.1624  27.4948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0004553  489  9  342  3.67E‐06  0.00038462  hydrolase activity  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 

LF  LF1447  1447  14  6  1.1624  27.4948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0030145  489  6  78  3.38E‐07  0.00038462  manganese ion binding  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 

LF  LF1447  1447  14  6  1.1624  27.4948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046872  489  6  184  4.80E‐05  0.00038462  metal ion binding  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 

LF  LF1447  1447  14  6  1.1624  27.4948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0045735  489  7  150  1.06E‐06  0.00038462 

nutrient reservoir 
activity  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 

LF  LF1447  1447  14  6  1.1624  27.4948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006278  489  12  279  3.90E‐10  0.00038462 

RNA‐dependent DNA 
replication  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 

LF  LF1447  1447  14  6  1.1624  27.4948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003964  489  12  281  4.23E‐10  0.00038462 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity  fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669   pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein 



LF  LF1449  1449  14  6  1.2024  27.5348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0005975  628  11  578  6.74E‐05  0.00029762 

carbohydrate metabolic 
process 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1449  1449  14  6  1.2024  27.5348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006310  628  14  298  1.11E‐10  0.00029762  DNA recombination 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1449  1449  14  6  1.2024  27.5348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0012505  628  36  4044  7.92E‐05  0.00029762  endomembrane system 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1449  1449  14  6  1.2024  27.5348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0004553  628  11  342  4.98E‐07  0.00029762  hydrolase activity 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1449  1449  14  6  1.2024  27.5348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0030145  628  10  78  2.57E‐12  0.00029762  manganese ion binding 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1449  1449  14  6  1.2024  27.5348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046872  628  10  184  1.28E‐08  0.00029762  metal ion binding 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1449  1449  14  6  1.2024  27.5348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0045735  628  11  150  9.97E‐11  0.00029762 

nutrient reservoir 
activity 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1449  1449  14  6  1.2024  27.5348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006278  628  14  279  4.66E‐11  0.00029762 

RNA‐dependent DNA 
replication 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1449  1449  14  6  1.2024  27.5348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003964  628  14  281  5.12E‐11  0.00029762 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1450  1450  14  6  1.2224  27.5548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0005975  711  12  578  4.54E‐05  0.0002551 

carbohydrate metabolic 
process 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1450  1450  14  6  1.2224  27.5548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003677  711  28  2249  1.47E‐05  0.0002551  DNA binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1450  1450  14  6  1.2224  27.5548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006310  711  17  298  3.61E‐13  0.0002551  DNA recombination 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1450  1450  14  6  1.2224  27.5548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0031012  711  3  21  1.56E‐04  0.0002551  extracellular matrix 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1450  1450  14  6  1.2224  27.5548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0004553  711  12  342  2.24E‐07  0.0002551  hydrolase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1450  1450  14  6  1.2224  27.5548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0030145  711  11  78  2.65E‐13  0.0002551  manganese ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1450  1450  14  6  1.2224  27.5548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046872  711  11  184  3.19E‐09  0.0002551  metal ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1450  1450  14  6  1.2224  27.5548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0045735  711  12  150  2.09E‐11  0.0002551 

nutrient reservoir 
activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1450  1450  14  6  1.2224  27.5548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006278  711  17  279  1.24E‐13  0.0002551 

RNA‐dependent DNA 
replication 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1450  1450  14  6  1.2224  27.5548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003964  711  17  281  1.40E‐13  0.0002551 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1451  1451  14  6  1.2424  27.5748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0005975  800  12  578  1.37E‐04  0.00022936 

carbohydrate metabolic 
process 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1451  1451  14  6  1.2424  27.5748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003677  800  33  2249  1.00E‐06  0.00022936  DNA binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1451  1451  14  6  1.2424  27.5748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006310  800  20  298  1.25E‐15  0.00022936  DNA recombination 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1451  1451  14  6  1.2424  27.5748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0031012  800  3  21  2.20E‐04  0.00022936  extracellular matrix 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1451  1451  14  6  1.2424  27.5748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0004553  800  12  342  7.69E‐07  0.00022936  hydrolase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1451  1451  14  6  1.2424  27.5748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0030145  800  12  78  2.93E‐14  0.00022936  manganese ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1451  1451  14  6  1.2424  27.5748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046872  800  12  184  8.54E‐10  0.00022936  metal ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1451  1451  14  6  1.2424  27.5748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0045735  800  13  150  4.75E‐12  0.00022936 

nutrient reservoir 
activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 



gw1.XIV.2418.1 

LF  LF1451  1451  14  6  1.2424  27.5748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006278  800  19  279  4.94E‐15  0.00022936 

RNA‐dependent DNA 
replication 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1451  1451  14  6  1.2424  27.5748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003964  800  19  281  5.62E‐15  0.00022936 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1452  1452  14  6  1.2624  27.5948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003677  852  36  2249  1.88E‐07  0.0002193  DNA binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1452  1452  14  6  1.2624  27.5948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006310  852  22  298  2.35E‐17  0.0002193  DNA recombination 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1452  1452  14  6  1.2624  27.5948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0004553  852  12  342  1.47E‐06  0.0002193  hydrolase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1452  1452  14  6  1.2624  27.5948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0030145  852  13  78  1.85E‐15  0.0002193  manganese ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1452  1452  14  6  1.2624  27.5948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046872  852  13  184  1.35E‐10  0.0002193  metal ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1452  1452  14  6  1.2624  27.5948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0045735  852  15  150  3.22E‐14  0.0002193 

nutrient reservoir 
activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1452  1452  14  6  1.2624  27.5948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006278  852  21  279  8.40E‐17  0.0002193 

RNA‐dependent DNA 
replication 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1452  1452  14  6  1.2624  27.5948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003964  852  21  281  9.71E‐17  0.0002193 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1453  1453  14  6  1.2824  27.6148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0005975  900  15  578  6.15E‐06  0.00021459 

carbohydrate metabolic 
process 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1453  1453  14  6  1.2824  27.6148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003677  900  39  2249  3.08E‐08  0.00021459  DNA binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1453  1453  14  6  1.2824  27.6148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006310  900  24  298  3.86E‐19  0.00021459  DNA recombination 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1453  1453  14  6  1.2824  27.6148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0012505  900  46  4044  1.38E‐04  0.00021459  endomembrane system 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1453  1453  14  6  1.2824  27.6148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0031012  900  4  21  8.82E‐06  0.00021459  extracellular matrix 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1453  1453  14  6  1.2824  27.6148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0004553  900  13  342  4.07E‐07  0.00021459  hydrolase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1453  1453  14  6  1.2824  27.6148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0030145  900  14  78  1.08E‐16  0.00021459  manganese ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1453  1453  14  6  1.2824  27.6148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046872  900  14  184  2.01E‐11  0.00021459  metal ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1453  1453  14  6  1.2824  27.6148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0045735  900  16  150  3.73E‐15  0.00021459 

nutrient reservoir 
activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1453  1453  14  6  1.2824  27.6148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006278  900  23  279  1.25E‐18  0.00021459 

RNA‐dependent DNA 
replication 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1453  1453  14  6  1.2824  27.6148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003964  900  23  281  1.47E‐18  0.00021459 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1454  1454  14  6  1.3024  27.6348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0048046  934  12  517  2.03E‐04  0.00020492  apoplast 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1454  1454  14  6  1.3024  27.6348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0005975  934  15  578  9.50E‐06  0.00020492 

carbohydrate metabolic 
process 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1454  1454  14  6  1.3024  27.6348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003677  934  42  2249  3.24E‐09  0.00020492  DNA binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 



LF  LF1454  1454  14  6  1.3024  27.6348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006310  934  24  298  8.92E‐19  0.00020492  DNA recombination 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1454  1454  14  6  1.3024  27.6348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0031012  934  4  21  1.02E‐05  0.00020492  extracellular matrix 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1454  1454  14  6  1.3024  27.6348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0004553  934  13  342  6.15E‐07  0.00020492  hydrolase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1454  1454  14  6  1.3024  27.6348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0030145  934  14  78  1.80E‐16  0.00020492  manganese ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1454  1454  14  6  1.3024  27.6348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046872  934  14  184  3.26E‐11  0.00020492  metal ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1454  1454  14  6  1.3024  27.6348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0045735  934  16  150  6.58E‐15  0.00020492 

nutrient reservoir 
activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1454  1454  14  6  1.3024  27.6348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046983  934  7  173  1.65E‐04  0.00020492 

protein dimerization 
activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1454  1454  14  6  1.3024  27.6348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006278  934  23  279  2.80E‐18  0.00020492 

RNA‐dependent DNA 
replication 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1454  1454  14  6  1.3024  27.6348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003964  934  23  281  3.29E‐18  0.00020492 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1455  1455  14  6  1.3224  27.6548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0005975  945  15  578  1.09E‐05  0.00019763 

carbohydrate metabolic 
process 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1455  1455  14  6  1.3224  27.6548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003677  945  42  2249  4.53E‐09  0.00019763  DNA binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1455  1455  14  6  1.3224  27.6548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006310  945  24  298  1.16E‐18  0.00019763  DNA recombination 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1455  1455  14  6  1.3224  27.6548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0031012  945  4  21  1.07E‐05  0.00019763  extracellular matrix 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1455  1455  14  6  1.3224  27.6548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0004553  945  13  342  7.01E‐07  0.00019763  hydrolase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1455  1455  14  6  1.3224  27.6548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0030145  945  14  78  2.11E‐16  0.00019763  manganese ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1455  1455  14  6  1.3224  27.6548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046872  945  14  184  3.79E‐11  0.00019763  metal ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1455  1455  14  6  1.3224  27.6548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0045735  945  16  150  7.87E‐15  0.00019763 

nutrient reservoir 
activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1455  1455  14  6  1.3224  27.6548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046983  945  7  173  1.78E‐04  0.00019763 

protein dimerization 
activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1455  1455  14  6  1.3224  27.6548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006278  945  23  279  3.61E‐18  0.00019763 

RNA‐dependent DNA 
replication 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1455  1455  14  6  1.3224  27.6548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003964  945  23  281  4.23E‐18  0.00019763 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1456  1456  14  6  1.3424  27.6748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0048046  924  12  517  1.84E‐04  0.00019608  apoplast 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1456  1456  14  6  1.3424  27.6748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0005975  924  15  578  8.38E‐06  0.00019608 

carbohydrate metabolic 
process 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1456  1456  14  6  1.3424  27.6748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003677  924  41  2249  7.19E‐09  0.00019608  DNA binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1456  1456  14  6  1.3424  27.6748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006310  924  24  298  6.99E‐19  0.00019608  DNA recombination 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1456  1456  14  6  1.3424  27.6748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0012505  924  47  4044  1.31E‐04  0.00019608  endomembrane system 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐



fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1456  1456  14  6  1.3424  27.6748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0031012  924  4  21  9.78E‐06  0.00019608  extracellular matrix 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1456  1456  14  6  1.3424  27.6748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0004553  924  13  342  5.46E‐07  0.00019608  hydrolase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1456  1456  14  6  1.3424  27.6748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0030145  924  14  78  1.55E‐16  0.00019608  manganese ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1456  1456  14  6  1.3424  27.6748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046872  924  14  184  2.83E‐11  0.00019608  metal ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1456  1456  14  6  1.3424  27.6748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0045735  924  16  150  5.58E‐15  0.00019608 

nutrient reservoir 
activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1456  1456  14  6  1.3424  27.6748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046983  924  7  173  1.55E‐04  0.00019608 

protein dimerization 
activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1456  1456  14  6  1.3424  27.6748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006278  924  23  279  2.22E‐18  0.00019608 

RNA‐dependent DNA 
replication 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1456  1456  14  6  1.3424  27.6748 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003964  924  23  281  2.60E‐18  0.00019608 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1457  1457  14  6  1.3624  27.6948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0048046  882  12  517  1.20E‐04  0.00019608  apoplast 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1457  1457  14  6  1.3624  27.6948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0005975  882  15  578  4.84E‐06  0.00019608 

carbohydrate metabolic 
process 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1457  1457  14  6  1.3624  27.6948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003677  882  37  2249  1.53E‐07  0.00019608  DNA binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1457  1457  14  6  1.3624  27.6948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006310  882  22  298  4.80E‐17  0.00019608  DNA recombination 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1457  1457  14  6  1.3624  27.6948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0031012  882  4  21  8.15E‐06  0.00019608  extracellular matrix 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1457  1457  14  6  1.3624  27.6948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0004553  882  13  342  3.25E‐07  0.00019608  hydrolase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1457  1457  14  6  1.3624  27.6948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0030145  882  14  78  8.20E‐17  0.00019608  manganese ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1457  1457  14  6  1.3624  27.6948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046872  882  14  184  1.54E‐11  0.00019608  metal ion binding 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1457  1457  14  6  1.3624  27.6948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0045735  882  16  150  2.73E‐15  0.00019608 

nutrient reservoir 
activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1457  1457  14  6  1.3624  27.6948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006278  882  21  279  1.66E‐16  0.00019608 

RNA‐dependent DNA 
replication 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1457  1457  14  6  1.3624  27.6948 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003964  882  21  281  1.92E‐16  0.00019608 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity 

eugene3.00140613 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 POL2A ><  pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear 
transport factor 2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐
containing protein ><  ATCSLD5 

LF  LF1458  1458  14  6  1.3824  27.7148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0005975  809  14  578  8.20E‐06  0.00020747 

carbohydrate metabolic 
process 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1458  1458  14  6  1.3824  27.7148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003677  809  38  2249  5.63E‐09  0.00020747  DNA binding 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1458  1458  14  6  1.3824  27.7148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006310  809  22  298  8.02E‐18  0.00020747  DNA recombination 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1458  1458  14  6  1.3824  27.7148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0031012  809  4  21  5.80E‐06  0.00020747  extracellular matrix 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1458  1458  14  6  1.3824  27.7148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0004553  809  12  342  8.64E‐07  0.00020747  hydrolase activity 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1458  1458  14  6  1.3824  27.7148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0030145  809  13  78  9.56E‐16  0.00020747  manganese ion binding 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1458  1458  14  6  1.3824  27.7148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046872  809  13  184  7.20E‐11  0.00020747  metal ion binding 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  



gw1.XIV.2418.1  ATCSLD5 

LF  LF1458  1458  14  6  1.3824  27.7148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0045735  809  15  150  1.53E‐14  0.00020747 

nutrient reservoir 
activity 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1458  1458  14  6  1.3824  27.7148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006278  809  21  279  3.01E‐17  0.00020747 

RNA‐dependent DNA 
replication 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1458  1458  14  6  1.3824  27.7148 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003964  809  21  281  3.48E‐17  0.00020747 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1459  1459  14  6  1.4024  27.7348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0005975  703  13  578  8.56E‐06  0.00021834 

carbohydrate metabolic 
process 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1459  1459  14  6  1.4024  27.7348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003677  703  34  2249  1.73E‐08  0.00021834  DNA binding 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1459  1459  14  6  1.4024  27.7348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006310  703  21  298  7.01E‐18  0.00021834  DNA recombination 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1459  1459  14  6  1.4024  27.7348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0012505  703  39  4044  8.22E‐05  0.00021834  endomembrane system 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1459  1459  14  6  1.4024  27.7348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0031012  703  4  21  3.34E‐06  0.00021834  extracellular matrix 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1459  1459  14  6  1.4024  27.7348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0004553  703  11  342  1.48E‐06  0.00021834  hydrolase activity 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1459  1459  14  6  1.4024  27.7348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0030145  703  12  78  6.40E‐15  0.00021834  manganese ion binding 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1459  1459  14  6  1.4024  27.7348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046872  703  12  184  2.00E‐10  0.00021834  metal ion binding 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1459  1459  14  6  1.4024  27.7348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0045735  703  14  150  4.54E‐14  0.00021834 

nutrient reservoir 
activity 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1459  1459  14  6  1.4024  27.7348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006278  703  20  279  3.06E‐17  0.00021834 

RNA‐dependent DNA 
replication 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1459  1459  14  6  1.4024  27.7348 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003964  703  20  281  3.52E‐17  0.00021834 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1460  1460  14  6  1.4224  27.7548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0009394  600  3  13  2.08E‐05  0.00027174 

2'‐deoxyribonucleotide 
metabolic process 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1460  1460  14  6  1.4224  27.7548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0005975  600  12  578  8.73E‐06  0.00027174 

carbohydrate metabolic 
process 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1460  1460  14  6  1.4224  27.7548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003677  600  27  2249  1.90E‐06  0.00027174  DNA binding 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1460  1460  14  6  1.4224  27.7548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006310  600  16  298  3.50E‐13  0.00027174  DNA recombination 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1460  1460  14  6  1.4224  27.7548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0012505  600  34  4044  1.52E‐04  0.00027174  endomembrane system 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1460  1460  14  6  1.4224  27.7548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0004553  600  10  342  2.55E‐06  0.00027174  hydrolase activity 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1460  1460  14  6  1.4224  27.7548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0030145  600  9  78  5.71E‐11  0.00027174  manganese ion binding 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1460  1460  14  6  1.4224  27.7548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0046872  600  9  184  1.15E‐07  0.00027174  metal ion binding 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1460  1460  14  6  1.4224  27.7548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0045735  600  10  150  1.16E‐09  0.00027174 

nutrient reservoir 
activity 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1460  1460  14  6  1.4224  27.7548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0006278  600  16  279  1.28E‐13  0.00027174 

RNA‐dependent DNA 
replication 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1460  1460  14  6  1.4224  27.7548 
G1292 ‐ 
G2080  LG_14 ‐ 4.71  LG_14 ‐ 7.1  CC1  GO:0003964  600  16  281  1.42E‐13  0.00027174 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity 

fgenesh4_pg.C_LG_XIV000669 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_XIV000824 >< 
gw1.XIV.2418.1 

 pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein ><  nuclear transport factor 
2 (NTF2) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein ><  
ATCSLD5 

LF  LF1567  1567  16  1  0.0401  29.7479 
G3724 ‐ 
rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  CC1  GO:0009507  14  4  4504  7.85E‐04  0.00108696  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF1567  1567  16  1  0.0401  29.7479 
G3724 ‐ 
rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  CC1  GO:0009579  14  2  351  5.44E‐04  0.00108696  thylakoid  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF1568  1568  16  1  0.0601  29.7679 
G3724 ‐ 
rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  CC1  GO:0009507  20  6  4504  2.69E‐05  0.00089286  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF1568  1568  16  1  0.0601  29.7679 
G3724 ‐ 
rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  CC1  GO:0009941  20  3  812  1.98E‐04  0.00089286  chloroplast envelope  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF1568  1568  16  1  0.0601  29.7679 
G3724 ‐ 
rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  CC1  GO:0005634  20  4  3084  8.16E‐04  0.00089286  nucleus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF1569  1569  16  1  0.0801  29.7879 
G3724 ‐ 
rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  CC1  GO:0009507  21  6  4504  0.0000366  0.00087719  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF1569  1569  16  1  0.0801  29.7879 
G3724 ‐ 
rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  CC1  GO:0009941  21  3  812  2.30E‐04  0.00087719  chloroplast envelope  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF1570  1570  16  1  0.1001  29.8079 
G3724 ‐ 
rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  CC1  GO:0009507  20  5  4504  0.00033389  0.0009434  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF1570  1570  16  1  0.1001  29.8079 
G3724 ‐ 
rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  CC1  GO:0009941  20  3  812  1.98E‐04  0.0009434  chloroplast envelope  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF1570  1570  16  1  0.1001  29.8079 
G3724 ‐ 
rG1293  LG_16 ‐ 0.04  LG_16 ‐ 0.67  CC1  GO:0005634  20  4  3084  0.00081571  0.0009434  nucleus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 



LF  LF1571  1571  16  2  0.1096  29.8174 
rG1293 ‐ 
P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  CC1  GO:0005730  15  2  488  0.00120246  0.00128205  nucleolus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF1571  1571  16  2  0.1096  29.8174 
rG1293 ‐ 
P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  CC1  GO:0009579  15  2  351  6.27E‐04  0.00128205  thylakoid  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF1572  1572  16  2  0.1296  29.8374 
rG1293 ‐ 
P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  CC1  GO:0005730  14  2  488  0.0010445  0.00135135  nucleolus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF1572  1572  16  2  0.1296  29.8374 
rG1293 ‐ 
P2804  LG_16 ‐ 0.67  LG_16 ‐ 1.57  CC1  GO:0009579  14  2  351  5.44E‐04  0.00135135  thylakoid  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

LF  LF1783  1783  19  4  0.3291  33.8504 
G2319 ‐ 
O206  scaffold_117 ‐  LG_19 ‐ 2.31  CC1  GO:0048046  11  5  517  2.85E‐10  0.00384615  apoplast 

gw1.XIX.747.1 >< gw1.XIX.751.1 >< 
gw1.XIX.757.1 >< gw1.XIX.765.1 >< 
gw1.XIX.119.1 >< gw1.XIX.314.1 >< 
gw1.XIX.319.1 

 germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐
like protein ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease 
resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐
LRR class) 

LF  LF1783  1783  19  4  0.3291  33.8504 
G2319 ‐ 
O206  scaffold_117 ‐  LG_19 ‐ 2.31  CC1  GO:0005524  11  4  1938  1.06E‐05  0.00384615  ATP binding 

gw1.XIX.747.1 >< gw1.XIX.751.1 >< 
gw1.XIX.757.1 >< gw1.XIX.765.1 >< 
gw1.XIX.119.1 >< gw1.XIX.314.1 >< 
gw1.XIX.319.1 

 germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐
like protein ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease 
resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐
LRR class) 

LF  LF1783  1783  19  4  0.3291  33.8504 
G2319 ‐ 
O206  scaffold_117 ‐  LG_19 ‐ 2.31  CC1  GO:0006952  11  4  1100  1.13E‐06  0.00384615  defense response 

gw1.XIX.747.1 >< gw1.XIX.751.1 >< 
gw1.XIX.757.1 >< gw1.XIX.765.1 >< 
gw1.XIX.119.1 >< gw1.XIX.314.1 >< 
gw1.XIX.319.1 

 germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐
like protein ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease 
resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐
LRR class) 

LF  LF1783  1783  19  4  0.3291  33.8504 
G2319 ‐ 
O206  scaffold_117 ‐  LG_19 ‐ 2.31  CC1  GO:0012505  11  5  4044  7.49E‐06  0.00384615  endomembrane system 

gw1.XIX.747.1 >< gw1.XIX.751.1 >< 
gw1.XIX.757.1 >< gw1.XIX.765.1 >< 
gw1.XIX.119.1 >< gw1.XIX.314.1 >< 
gw1.XIX.319.1 

 germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐
like protein ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease 
resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐
LRR class) 

LF  LF1783  1783  19  4  0.3291  33.8504 
G2319 ‐ 
O206  scaffold_117 ‐  LG_19 ‐ 2.31  CC1  GO:0031224  11  4  341  1.07E‐08  0.00384615  intrinsic to membrane 

gw1.XIX.747.1 >< gw1.XIX.751.1 >< 
gw1.XIX.757.1 >< gw1.XIX.765.1 >< 
gw1.XIX.119.1 >< gw1.XIX.314.1 >< 
gw1.XIX.319.1 

 germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐
like protein ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease 
resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐
LRR class) 

LF  LF1783  1783  19  4  0.3291  33.8504 
G2319 ‐ 
O206  scaffold_117 ‐  LG_19 ‐ 2.31  CC1  GO:0030145  11  6  78  1.04E‐17  0.00384615  manganese ion binding 

gw1.XIX.747.1 >< gw1.XIX.751.1 >< 
gw1.XIX.757.1 >< gw1.XIX.765.1 >< 
gw1.XIX.119.1 >< gw1.XIX.314.1 >< 
gw1.XIX.319.1 

 germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐
like protein ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease 
resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐
LRR class) 

LF  LF1783  1783  19  4  0.3291  33.8504 
G2319 ‐ 
O206  scaffold_117 ‐  LG_19 ‐ 2.31  CC1  GO:0046872  11  6  184  2.01E‐15  0.00384615  metal ion binding 

gw1.XIX.747.1 >< gw1.XIX.751.1 >< 
gw1.XIX.757.1 >< gw1.XIX.765.1 >< 
gw1.XIX.119.1 >< gw1.XIX.314.1 >< 
gw1.XIX.319.1 

 germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐
like protein ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease 
resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐
LRR class) 

LF  LF1783  1783  19  4  0.3291  33.8504 
G2319 ‐ 
O206  scaffold_117 ‐  LG_19 ‐ 2.31  CC1  GO:0045735  11  6  150  5.79E‐16  0.00384615 

nutrient reservoir 
activity 

gw1.XIX.747.1 >< gw1.XIX.751.1 >< 
gw1.XIX.757.1 >< gw1.XIX.765.1 >< 
gw1.XIX.119.1 >< gw1.XIX.314.1 >< 
gw1.XIX.319.1 

 germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐
like protein ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease 
resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐
LRR class) 

LF  LF1783  1783  19  4  0.3291  33.8504 
G2319 ‐ 
O206  scaffold_117 ‐  LG_19 ‐ 2.31  CC1  GO:0005515  11  4  2885  5.01E‐05  0.00384615  protein binding 

gw1.XIX.747.1 >< gw1.XIX.751.1 >< 
gw1.XIX.757.1 >< gw1.XIX.765.1 >< 
gw1.XIX.119.1 >< gw1.XIX.314.1 >< 
gw1.XIX.319.1 

 germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐
like protein ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease 
resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐
LRR class) 

LF  LF1783  1783  19  4  0.3291  33.8504 
G2319 ‐ 
O206  scaffold_117 ‐  LG_19 ‐ 2.31  CC1  GO:0004888  11  4  361  1.34E‐08  0.00384615 

transmembrane 
receptor activity 

gw1.XIX.747.1 >< gw1.XIX.751.1 >< 
gw1.XIX.757.1 >< gw1.XIX.765.1 >< 
gw1.XIX.119.1 >< gw1.XIX.314.1 >< 
gw1.XIX.319.1 

 germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐like protein ><  germin‐
like protein ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease 
resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (TIR‐NBS‐
LRR class) 

RT  RT189  189  1  16  3.5768  3.5768 
G1782 ‐ 
P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  CC1  None  12  .  .  .  .  n/a  fgenesh1_pg.C_LG_I002956  No Hits 

RT  RT191  191  1  16  3.6168  3.6168 
G1782 ‐ 
P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  CC1  None  11  .  .  .  .  n/a  fgenesh1_pg.C_LG_I002956  No Hits 

RT  RT192  192  1  16  3.6368  3.6368 
G1782 ‐ 
P2786b  LG_1 ‐ 28.87   ‐  CC1  None  11  .  .  .  .  n/a  fgenesh1_pg.C_LG_I002956  No Hits 

RT  RT721  721  6  2  0.2204  13.7727 
rS613 ‐ 
rG139  LG_6 ‐ 1.31  LG_6 ‐ 2.27  CC1  None  12  .  .  .  .  n/a 

eugene3.00060219 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_VI000076   TIFY5A ><  contains InterPro domain Eggshell protein (InterPro:IPR002952) 

RT  RT838  838  6  10  2.466  16.0183  G998 ‐ rO50  LG_6 ‐ 17.17  LG_6 ‐ 18.22  CC1  GO:0009793  13  2  606  1.38E‐03  0.00454545 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1087  1087  9  8  1.366  20.6877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC1  None  57  .  .  .  .  n/a  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  No Hits 

RT  RT1087  1087  9  8  1.366  20.6877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0003779  30  2  75  1.19E‐04  0.00066667  actin binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1087  1087  9  8  1.366  20.6877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0015986  30  2  38  3.02E‐05  0.00066667 

ATP synthesis coupled 
proton transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1087  1087  9  8  1.366  20.6877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0022626  30  5  331  9.09E‐09  0.00066667  cytosolic ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1087  1087  9  8  1.366  20.6877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0046961  30  2  29  0.00001747  0.00066667 

hydrogen ion 
transporting ATPase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1087  1087  9  8  1.366  20.6877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005622  30  3  640  3.38E‐04  0.00066667  intracellular  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1087  1087  9  8  1.366  20.6877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005739  30  5  1513  1.56E‐05  0.00066667  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1087  1087  9  8  1.366  20.6877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005730  30  3  488  1.53E‐04  0.00066667  nucleolus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1087  1087  9  8  1.366  20.6877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009832  30  2  59  7.33E‐05  0.00066667 

plant‐type cell wall 
biogenesis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1087  1087  9  8  1.366  20.6877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005886  30  6  4039  1.74E‐04  0.00066667  plasma membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1087  1087  9  8  1.366  20.6877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005840  30  7  360  1.23E‐12  0.00066667  ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1087  1087  9  8  1.366  20.6877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0003735  30  8  540  2.27E‐13  0.00066667 

structural constituent of 
ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1087  1087  9  8  1.366  20.6877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0006412  30  8  564  3.21E‐13  0.00066667  translation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC1  None  87  .  .  .  .  n/a  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  No Hits 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0003779  49  2  75  3.19E‐04  0.00044643  actin binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0015986  49  2  38  8.14E‐05  0.00044643 

ATP synthesis coupled 
proton transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009507  49  9  4504  2.11E‐05  0.00044643  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009570  49  4  784  1.61E‐04  0.00044643  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0022625  49  2  88  4.39E‐04  0.00044643 

cytosolic large 
ribosomal subunit  no cis‐eQTL‐based regulator identified 



RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0022626  49  6  331  1.98E‐09  0.00044643  cytosolic ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009793  49  4  606  5.99E‐05  0.00044643 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0046961  49  2  29  4.71E‐05  0.00044643 

hydrogen ion 
transporting ATPase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0016020  49  7  2864  5.53E‐05  0.00044643  membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005739  49  7  1513  8.97E‐07  0.00044643  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005730  49  4  488  2.59E‐05  0.00044643  nucleolus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009832  49  2  59  1.97E‐04  0.00044643 

plant‐type cell wall 
biogenesis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005886  49  9  4039  8.90E‐06  0.00044643  plasma membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0006457  49  3  390  3.45E‐04  0.00044643  protein folding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009409  49  3  405  3.85E‐04  0.00044643  response to cold  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005840  49  9  360  7.38E‐15  0.00044643  ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0003735  49  10  540  4.21E‐15  0.00044643 

structural constituent of 
ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0006412  49  10  564  6.48E‐15  0.00044643  translation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1088  1088  9  8  1.386  20.7077 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0051082  49  3  184  3.78E‐05  0.00044643 

unfolded protein 
binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC1  GO:0007140  107  2  7  1.18E‐05  0.00078125  male meiosis  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  No Hits 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC1  GO:0009556  107  2  45  5.46E‐04  0.00078125  microsporogenesis  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  No Hits 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0015986  73  2  38  1.81E‐04  0.00033784 

ATP synthesis coupled 
proton transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009507  73  14  4504  6.54E‐08  0.00033784  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0022625  73  4  88  1.45E‐07  0.00033784 

cytosolic large 
ribosomal subunit  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0022626  73  9  331  1.56E‐13  0.00033784  cytosolic ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009793  73  6  606  7.89E‐07  0.00033784 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0046961  73  2  29  1.05E‐04  0.00033784 

hydrogen ion 
transporting ATPase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0016020  73  11  2864  2.50E‐07  0.00033784  membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005739  73  7  1513  1.36E‐05  0.00033784  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005730  73  6  488  2.24E‐07  0.00033784  nucleolus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005886  73  11  4039  6.85E‐06  0.00033784  plasma membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005515  73  8  2885  1.20E‐04  0.00033784  protein binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005840  73  10  360  5.24E‐15  0.00033784  ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0042254  73  4  168  1.93E‐06  0.00033784  ribosome biogenesis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0003735  73  14  540  3.39E‐20  0.00033784 

structural constituent of 
ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0006412  73  14  564  6.21E‐20  0.00033784  translation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1089  1089  9  8  1.406  20.7277 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0051082  73  3  184  1.25E‐04  0.00033784 

unfolded protein 
binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC1  GO:0003677  132  10  2249  5.31E‐05  0.00067568  DNA binding  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  No Hits 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC1  GO:0006310  132  4  298  0.00018624  0.00067568  DNA recombination  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  No Hits 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC1  GO:0007140  132  2  7  1.80E‐05  0.00067568  male meiosis  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  No Hits 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009507  101  18  4504  3.11E‐09  0.0002924  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0022625  101  5  88  6.17E‐09  0.0002924 

cytosolic large 
ribosomal subunit  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0022626  101  10  331  6.61E‐14  0.0002924  cytosolic ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009793  101  8  606  1.50E‐08  0.0002924 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0046961  101  2  29  2.01E‐04  0.0002924 

hydrogen ion 
transporting ATPase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0015934  101  3  66  1.55E‐05  0.0002924  large ribosomal subunit  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0016020  101  14  2864  1.79E‐08  0.0002924  membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005739  101  9  1513  1.51E‐06  0.0002924  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005730  101  8  488  2.82E‐09  0.0002924  nucleolus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005634  101  10  3084  7.38E‐05  0.0002924  nucleus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005886  101  13  4039  6.23E‐06  0.0002924  plasma membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 



RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005515  101  10  2885  4.25E‐05  0.0002924  protein binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0046686  101  5  677  1.32E‐04  0.0002924 

response to cadmium 
ion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009409  101  5  405  1.17E‐05  0.0002924  response to cold  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005840  101  12  360  5.74E‐17  0.0002924  ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0042254  101  6  168  2.90E‐09  0.0002924  ribosome biogenesis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0003735  101  17  540  3.39E‐23  0.0002924 

structural constituent of 
ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0030528  101  3  158  2.08E‐04  0.0002924 

transcription regulator 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0006412  101  17  564  7.09E‐23  0.0002924  translation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1090  1090  9  8  1.426  20.7477 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005773  101  6  1018  9.53E‐05  0.0002924  vacuole  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC1  GO:0006310  151  4  298  3.11E‐04  0.00064103  DNA recombination  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  No Hits 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC1  GO:0007140  151  2  7  2.35E‐05  0.00064103  male meiosis  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  No Hits 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0044267  133  2  20  1.64E‐04  0.00026042 

cellular protein 
metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009507  133  24  4504  5.99E‐12  0.00026042  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0022625  133  5  88  2.46E‐08  0.00026042 

cytosolic large 
ribosomal subunit  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0022626  133  10  331  1.09E‐12  0.00026042  cytosolic ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009793  133  8  606  1.29E‐07  0.00026042 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005768  133  2  25  2.58E‐04  0.00026042  endosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0015934  133  5  66  5.72E‐09  0.00026042  large ribosomal subunit  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0016020  133  16  2864  1.41E‐08  0.00026042  membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005739  133  11  1513  2.25E‐07  0.00026042  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005730  133  9  488  1.16E‐09  0.00026042  nucleolus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005886  133  19  4039  8.88E‐09  0.00026042  plasma membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005515  133  15  2885  1.03E‐07  0.00026042  protein binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009409  133  5  405  4.39E‐05  0.00026042  response to cold  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005840  133  12  360  1.72E‐15  0.00026042  ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0042254  133  6  168  1.52E‐08  0.00026042  ribosome biogenesis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0003735  133  19  540  2.49E‐24  0.00026042 

structural constituent of 
ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0006412  133  19  564  5.66E‐24  0.00026042  translation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0006511  133  4  311  2.25E‐04  0.00026042 

ubiquitin‐dependent 
protein catabolic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0051082  133  4  184  2.99E‐05  0.00026042 

unfolded protein 
binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1091  1091  9  8  1.446  20.7677 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005773  133  9  1018  5.97E‐07  0.00026042  vacuole  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC1  GO:0003677  146  9  2249  5.76E‐04  0.00069444  DNA binding  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  No Hits 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC1  GO:0006310  146  4  298  2.74E‐04  0.00069444  DNA recombination  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  No Hits 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC1  GO:0007140  146  2  7  2.20E‐05  0.00069444  male meiosis  fgenesh4_pg.C_scaffold_15802000001  No Hits 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0044267  156  2  20  2.25E‐04  0.0002381 

cellular protein 
metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009507  156  29  4504  1.78E‐14  0.0002381  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009570  156  8  784  2.96E‐06  0.0002381  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0022625  156  5  88  5.47E‐08  0.0002381 

cytosolic large 
ribosomal subunit  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0022626  156  11  331  1.62E‐13  0.0002381  cytosolic ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009793  156  9  606  3.04E‐08  0.0002381 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0015934  156  5  66  1.27E‐08  0.0002381  large ribosomal subunit  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0016020  156  19  2864  5.19E‐10  0.0002381  membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005739  156  13  1513  1.66E‐08  0.0002381  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005730  156  9  488  4.76E‐09  0.0002381  nucleolus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005634  156  14  3084  9.10E‐06  0.0002381  nucleus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005886  156  25  4039  3.26E‐12  0.0002381  plasma membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005515  156  16  2885  1.49E‐07  0.0002381  protein binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 



RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0006446  156  2  14  1.08E‐04  0.0002381 

regulation of 
translational initiation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0046686  156  7  677  1.15E‐05  0.0002381 

response to cadmium 
ion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0009409  156  5  405  9.35E‐05  0.0002381  response to cold  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005840  156  13  360  3.25E‐16  0.0002381  ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0042254  156  6  168  3.94E‐08  0.0002381  ribosome biogenesis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0007264  156  3  80  1.01E‐04  0.0002381 

small GTPase mediated 
signal transduction  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0003735  156  21  540  3.52E‐26  0.0002381 

structural constituent of 
ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0006412  156  21  564  8.72E‐26  0.0002381  translation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0051082  156  4  184  5.56E‐05  0.0002381 

unfolded protein 
binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1092  1092  9  8  1.466  20.7877 
G1949 ‐ 
rS626  LG_9 ‐ 11.53 

scaffold_15802 
‐  CC2  GO:0005773  156  11  1018  2.22E‐08  0.0002381  vacuole  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0003677  134  9  2249  3.08E‐04  0.00060976  DNA binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0007140  134  2  7  1.85E‐05  0.00060976  male meiosis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0009556  134  3  45  1.13E‐05  0.00060976  microsporogenesis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0044267  159  2  20  2.34E‐04  0.0002381 

cellular protein 
metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0009507  159  28  4504  2.03E‐13  0.0002381  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0009570  159  8  784  3.41E‐06  0.0002381  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0022625  159  5  88  6.02E‐08  0.0002381 

cytosolic large 
ribosomal subunit  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0022626  159  11  331  2.00E‐13  0.0002381  cytosolic ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0009793  159  9  606  3.58E‐08  0.0002381 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0007242  159  3  50  2.60E‐05  0.0002381 

intracellular signaling 
cascade  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0015934  159  5  66  1.40E‐08  0.0002381  large ribosomal subunit  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0016020  159  19  2864  7.19E‐10  0.0002381  membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0005739  159  12  1513  1.75E‐07  0.0002381  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0005730  159  9  488  5.62E‐09  0.0002381  nucleolus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0005634  159  14  3084  1.13E‐05  0.0002381  nucleus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0005886  159  24  4039  3.22E‐11  0.0002381  plasma membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0005515  159  16  2885  1.93E‐07  0.0002381  protein binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0006446  159  2  14  1.12E‐04  0.0002381 

regulation of 
translational initiation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0046686  159  7  677  1.30E‐05  0.0002381 

response to cadmium 
ion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0009409  159  5  405  1.02E‐04  0.0002381  response to cold  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0005840  159  13  360  4.18E‐16  0.0002381  ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0042254  159  6  168  4.41E‐08  0.0002381  ribosome biogenesis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0007264  159  3  80  1.06E‐04  0.0002381 

small GTPase mediated 
signal transduction  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0003735  159  21  540  5.34E‐26  0.0002381 

structural constituent of 
ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0006412  159  21  564  1.32E‐25  0.0002381  translation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0051082  159  4  184  5.99E‐05  0.0002381 

unfolded protein 
binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1093  1093  9  9  1.4704  20.7921  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0005773  159  12  1018  2.36E‐09  0.0002381  vacuole  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0044267  128  2  20  1.52E‐04  0.00025641 

cellular protein 
metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0009507  128  21  4504  7.64E‐10  0.00025641  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0022625  128  5  88  2.03E‐08  0.00025641 

cytosolic large 
ribosomal subunit  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0022626  128  10  331  7.38E‐13  0.00025641  cytosolic ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0009793  128  7  606  1.51E‐06  0.00025641 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005768  128  2  25  2.39E‐04  0.00025641  endosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005525  128  4  290  1.49E‐04  0.00025641  GTP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0015934  128  5  66  4.71E‐09  0.00025641  large ribosomal subunit  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0016020  128  16  2864  8.06E‐09  0.00025641  membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005739  128  11  1513  1.52E‐07  0.00025641  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005730  128  7  488  3.59E‐07  0.00025641  nucleolus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 



RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005634  128  14  3084  8.74E‐07  0.00025641  nucleus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005886  128  19  4039  4.64E‐09  0.00025641  plasma membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005515  128  14  2885  3.99E‐07  0.00025641  protein binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0006457  128  5  390  3.06E‐05  0.00025641  protein folding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0006446  128  2  14  7.29E‐05  0.00025641 

regulation of 
translational initiation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0009409  128  5  405  3.66E‐05  0.00025641  response to cold  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005840  128  12  360  1.07E‐15  0.00025641  ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0042254  128  5  168  5.15E‐07  0.00025641  ribosome biogenesis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0007264  128  3  80  5.59E‐05  0.00025641 

small GTPase mediated 
signal transduction  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0003735  128  20  540  2.32E‐26  0.00025641 

structural constituent of 
ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0006412  128  20  564  5.53E‐26  0.00025641  translation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0003743  128  3  117  1.73E‐04  0.00025641 

translation initiation 
factor activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0006511  128  4  311  1.95E‐04  0.00025641 

ubiquitin‐dependent 
protein catabolic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0051082  128  4  184  2.57E‐05  0.00025641 

unfolded protein 
binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005773  128  9  1018  4.32E‐07  0.00025641  vacuole  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0003677  143  9  2249  4.95E‐04  0.00065789  DNA binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1094  1094  9  9  1.4904  20.8121  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0007140  143  2  7  2.11E‐05  0.00065789  male meiosis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0015986  78  2  38  2.07E‐04  0.00033333 

ATP synthesis coupled 
proton transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0022625  78  3  88  1.69E‐05  0.00033333 

cytosolic large 
ribosomal subunit  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0022626  78  8  331  1.63E‐11  0.00033333  cytosolic ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0009793  78  6  606  1.17E‐06  0.00033333 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0046961  78  2  29  1.20E‐04  0.00033333 

hydrogen ion 
transporting ATPase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0016020  78  12  2864  5.65E‐08  0.00033333  membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005739  78  9  1513  1.64E‐07  0.00033333  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005730  78  5  488  8.08E‐06  0.00033333  nucleolus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005634  78  9  3084  5.05E‐05  0.00033333  nucleus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005886  78  13  4039  3.09E‐07  0.00033333  plasma membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005840  78  8  360  3.18E‐11  0.00033333  ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0042254  78  3  168  1.16E‐04  0.00033333  ribosome biogenesis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0003735  78  12  540  2.82E‐16  0.00033333 

structural constituent of 
ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0006412  78  12  564  4.72E‐16  0.00033333  translation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005773  78  5  1018  2.57E‐04  0.00033333  vacuole  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0003677  119  9  2249  1.26E‐04  0.00050505  DNA binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1095  1095  9  9  1.5104  20.8321  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC2  GO:0007140  119  2  7  1.46E‐05  0.00050505  male meiosis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1096  1096  9  9  1.5304  20.8521  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0015986  41  2  38  5.69E‐05  0.00043478 

ATP synthesis coupled 
proton transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1096  1096  9  9  1.5304  20.8521  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0022626  41  4  331  2.75E‐06  0.00043478  cytosolic ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1096  1096  9  9  1.5304  20.8521  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0046961  41  2  29  3.29E‐05  0.00043478 

hydrogen ion 
transporting ATPase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1096  1096  9  9  1.5304  20.8521  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0016020  41  6  2864  1.65E‐04  0.00043478  membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1096  1096  9  9  1.5304  20.8521  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005739  41  6  1513  4.75E‐06  0.00043478  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1096  1096  9  9  1.5304  20.8521  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005730  41  4  488  1.26E‐05  0.00043478  nucleolus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1096  1096  9  9  1.5304  20.8521  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005886  41  8  4039  1.76E‐05  0.00043478  plasma membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1096  1096  9  9  1.5304  20.8521  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0005840  41  4  360  3.83E‐06  0.00043478  ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1096  1096  9  9  1.5304  20.8521  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0003735  41  5  540  5.24E‐07  0.00043478 

structural constituent of 
ribosome  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1096  1096  9  9  1.5304  20.8521  rS626 ‐ rS611 
scaffold_15802 
‐  LG_9 ‐ 12.36  CC1  GO:0006412  41  5  564  6.48E‐07  0.00043478  translation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1264  1264  12  1  0.0001  24.0193 
rS170 ‐ 
G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  CC1  GO:0005815  11  2  10  2.46E‐07  0.00125 

microtubule organizing 
center  grail3.0015004101 

 ATEB1A (Arabidopsis thaliana Microtubule End Binding Protein EB1A); 
microtubule binding 

RT  RT1265  1265  12  1  0.0201  24.0393 
rS170 ‐ 
G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  CC1  None  28  .  .  .  .  n/a  gw1.XII.1832.1   PTAC2 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE2) 

RT  RT1266  1266  12  1  0.0401  24.0593 
rS170 ‐ 
G26821  LG_12 ‐ 7.71   ‐  CC1  None  23  .  .  .  .  n/a  gw1.XII.1832.1   PTAC2 (PLASTID TRANSCRIPTIONALLY ACTIVE2) 



RT  RT1333  1333  13  4  0.5342  25.3241 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC1  None  169  .  .  .  .  n/a  gw1.XIII.2447.1   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 

RT  RT1334  1334  13  4  0.5542  25.3441 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC1  GO:0016627  191  2  17  2.42E‐04  0.00025253  oxidoreductase activity  gw1.XIII.2447.1   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 

RT  RT1335  1335  13  4  0.5742  25.3641 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC1  GO:0009507  214  18  4504  1.87E‐04  0.00021552  chloroplast  gw1.XIII.2447.1   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 

RT  RT1335  1335  13  4  0.5742  25.3641 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC1  GO:0016627  214  3  17  2.26E‐06  0.00021552  oxidoreductase activity  gw1.XIII.2447.1   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 

RT  RT1336  1336  13  4  0.5942  25.3841 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC1  None  217  .  .  .  .  n/a  gw1.XIII.2447.1   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 

RT  RT1337  1337  13  4  0.6142  25.4041 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC1  None  203  .  .  .  .  n/a  gw1.XIII.2447.1   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 

RT  RT1338  1338  13  4  0.6342  25.4241 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC1  GO:0005777  195  4  216  2.43E‐04  0.0002451  peroxisome  gw1.XIII.2447.1   zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein 

RT  RT1338  1338  13  4  0.6342  25.4241 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC2  GO:0009570  18  4  784  2.66E‐06  0.00096154  chloroplast stroma 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158 
>< eugene3.00130596 >< 
eugene3.00130661 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297 >< 
gw1.41.342.1 >< grail3.0055004601 

 thioredoxin family protein ><  tRNA synthetase beta subunit family protein ><  
MSD1 ><  zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein ><  EMB1241 
(EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ chaperone 
binding / protein binding / protein homodimerization ><  ribosomal protein L3 
family protein ><  50S ribosomal protein L18 family >< No Hits 

RT  RT1338  1338  13  4  0.6342  25.4241 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC2  GO:0042742  18  2  232  4.00E‐04  0.00096154 

defense response to 
bacterium 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158 
>< eugene3.00130596 >< 
eugene3.00130661 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297 >< 
gw1.41.342.1 >< grail3.0055004601 

 thioredoxin family protein ><  tRNA synthetase beta subunit family protein ><  
MSD1 ><  zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein ><  EMB1241 
(EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ chaperone 
binding / protein binding / protein homodimerization ><  ribosomal protein L3 
family protein ><  50S ribosomal protein L18 family >< No Hits 

RT  RT1338  1338  13  4  0.6342  25.4241 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC2  GO:0005840  18  2  360  9.55E‐04  0.00096154  ribosome 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158 
>< eugene3.00130596 >< 
eugene3.00130661 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297 >< 
gw1.41.342.1 >< grail3.0055004601 

 thioredoxin family protein ><  tRNA synthetase beta subunit family protein ><  
MSD1 ><  zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein ><  EMB1241 
(EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ chaperone 
binding / protein binding / protein homodimerization ><  ribosomal protein L3 
family protein ><  50S ribosomal protein L18 family >< No Hits 

RT  RT1338  1338  13  4  0.6342  25.4241 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC2  GO:0009579  18  2  351  9.09E‐04  0.00096154  thylakoid 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158 
>< eugene3.00130596 >< 
eugene3.00130661 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297 >< 
gw1.41.342.1 >< grail3.0055004601 

 thioredoxin family protein ><  tRNA synthetase beta subunit family protein ><  
MSD1 ><  zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein ><  EMB1241 
(EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ chaperone 
binding / protein binding / protein homodimerization ><  ribosomal protein L3 
family protein ><  50S ribosomal protein L18 family >< No Hits 

RT  RT1339  1339  13  4  0.6542  25.4441 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC1  GO:0016627  177  2  17  2.08E‐04  0.00027174  oxidoreductase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1339  1339  13  4  0.6542  25.4441 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC2  GO:0009570  18  4  784  2.66E‐06  0.0009434  chloroplast stroma 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158 
>< eugene3.00130596 >< 
eugene3.00130661 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297 >< 
gw1.41.342.1 >< grail3.0055004601 

 thioredoxin family protein ><  tRNA synthetase beta subunit family protein ><  
MSD1 ><  zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein ><  EMB1241 
(EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ chaperone 
binding / protein binding / protein homodimerization ><  ribosomal protein L3 
family protein ><  50S ribosomal protein L18 family >< No Hits 

RT  RT1339  1339  13  4  0.6542  25.4441 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC2  GO:0042742  18  2  232  4.00E‐04  0.0009434 

defense response to 
bacterium 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158 
>< eugene3.00130596 >< 
eugene3.00130661 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297 >< 
gw1.41.342.1 >< grail3.0055004601 

 thioredoxin family protein ><  tRNA synthetase beta subunit family protein ><  
MSD1 ><  zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein ><  EMB1241 
(EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ chaperone 
binding / protein binding / protein homodimerization ><  ribosomal protein L3 
family protein ><  50S ribosomal protein L18 family >< No Hits 

RT  RT1339  1339  13  4  0.6542  25.4441 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC2  GO:0009579  18  2  351  9.09E‐04  0.0009434  thylakoid 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158 
>< eugene3.00130596 >< 
eugene3.00130661 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297 >< 
gw1.41.342.1 >< grail3.0055004601 

 thioredoxin family protein ><  tRNA synthetase beta subunit family protein ><  
MSD1 ><  zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein ><  EMB1241 
(EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ chaperone 
binding / protein binding / protein homodimerization ><  ribosomal protein L3 
family protein ><  50S ribosomal protein L18 family >< No Hits 

RT  RT1340  1340  13  4  0.6742  25.4641 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC1  GO:0005516  144  4  304  2.80E‐04  0.0003268  calmodulin binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1340  1340  13  4  0.6742  25.4641 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC1  GO:0016627  144  2  17  1.38E‐04  0.0003268  oxidoreductase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1340  1340  13  4  0.6742  25.4641 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC2  GO:0009570  22  4  784  6.24E‐06  0.00083333  chloroplast stroma 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2287 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158 
>< eugene3.00130596 >< 
eugene3.00130661 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297 >< 
gw1.XIII.2604.1 >< gw1.41.342.1 >< 
grail3.0055004601 

 thioredoxin family protein ><  tRNA synthetase beta subunit family protein ><  
ZIGA4 ><  MSD1 ><  zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein ><  
EMB1241 (EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ 
chaperone binding / protein binding / protein homodimerization ><  ribosomal 
protein L3 family protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G38060.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:AAP21387.1) ><  50S ribosomal protein L18 family >< No 
Hits 

RT  RT1340  1340  13  4  0.6742  25.4641 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC2  GO:0042742  22  2  232  6.01E‐04  0.00083333 

defense response to 
bacterium 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276 

 thioredoxin family protein ><  tRNA synthetase beta subunit family protein ><  
ZIGA4 ><  MSD1 ><  zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein ><  
EMB1241 (EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ 



>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2287 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158 
>< eugene3.00130596 >< 
eugene3.00130661 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297 >< 
gw1.XIII.2604.1 >< gw1.41.342.1 >< 
grail3.0055004601 

chaperone binding / protein binding / protein homodimerization ><  ribosomal 
protein L3 family protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G38060.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:AAP21387.1) ><  50S ribosomal protein L18 family >< No 
Hits 

RT  RT1340  1340  13  4  0.6742  25.4641 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC2  GO:0008270  22  3  1156  7.39E‐04  0.00083333  zinc ion binding 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2287 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158 
>< eugene3.00130596 >< 
eugene3.00130661 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297 >< 
gw1.XIII.2604.1 >< gw1.41.342.1 >< 
grail3.0055004601 

 thioredoxin family protein ><  tRNA synthetase beta subunit family protein ><  
ZIGA4 ><  MSD1 ><  zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein ><  
EMB1241 (EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ 
chaperone binding / protein binding / protein homodimerization ><  ribosomal 
protein L3 family protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G38060.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:AAP21387.1) ><  50S ribosomal protein L18 family >< No 
Hits 

RT  RT1341  1341  13  4  0.6942  25.4841 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC1  GO:0009570  22  4  784  6.24E‐06  0.00083333  chloroplast stroma 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2287 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158 
>< eugene3.00130596 >< 
eugene3.00130661 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297 >< 
gw1.XIII.2604.1 >< gw1.41.342.1 >< 
grail3.0055004601 

 thioredoxin family protein ><  tRNA synthetase beta subunit family protein ><  
ZIGA4 ><  MSD1 ><  zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein ><  
EMB1241 (EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ 
chaperone binding / protein binding / protein homodimerization ><  ribosomal 
protein L3 family protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G38060.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:AAP21387.1) ><  50S ribosomal protein L18 family >< No 
Hits 

RT  RT1341  1341  13  4  0.6942  25.4841 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC1  GO:0042742  22  2  232  6.01E‐04  0.00083333 

defense response to 
bacterium 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2287 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158 
>< eugene3.00130596 >< 
eugene3.00130661 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297 >< 
gw1.XIII.2604.1 >< gw1.41.342.1 >< 
grail3.0055004601 

 thioredoxin family protein ><  tRNA synthetase beta subunit family protein ><  
ZIGA4 ><  MSD1 ><  zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein ><  
EMB1241 (EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ 
chaperone binding / protein binding / protein homodimerization ><  ribosomal 
protein L3 family protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G38060.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:AAP21387.1) ><  50S ribosomal protein L18 family >< No 
Hits 

RT  RT1341  1341  13  4  0.6942  25.4841 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC1  GO:0008270  22  3  1156  7.39E‐04  0.00083333  zinc ion binding 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2097 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2276 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII2287 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII3158 
>< eugene3.00130596 >< 
eugene3.00130661 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_XIII000297 >< 
gw1.XIII.2604.1 >< gw1.41.342.1 >< 
grail3.0055004601 

 thioredoxin family protein ><  tRNA synthetase beta subunit family protein ><  
ZIGA4 ><  MSD1 ><  zinc finger (C3HC4‐type RING finger) family protein ><  
EMB1241 (EMBRYO DEFECTIVE 1241); adenyl‐nucleotide exchange factor/ 
chaperone binding / protein binding / protein homodimerization ><  ribosomal 
protein L3 family protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G38060.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:AAP21387.1) ><  50S ribosomal protein L18 family >< No 
Hits 

RT  RT1341  1341  13  4  0.6942  25.4841 
rP2658 ‐ 
G2577  LG_13 ‐ 4.44  LG_13 ‐ 11.08  CC2  GO:0016627  112  2  17  8.33E‐05  0.00041667  oxidoreductase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0010287  31  2  113  0.00028774  0.00111111  plastoglobule  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0010287  33  2  113  0.00032638  0.00106383  plastoglobule  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0010287  37  2  113  0.00041083  0.00092593  plastoglobule  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0010287  42  2  113  5.30E‐04  0.00086207  plastoglobule  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC3  GO:0005524  12  4  1938  1.57E‐05  0.00208333  ATP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC3  GO:0006952  12  3  1100  9.69E‐05  0.00208333  defense response  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0010287  45  2  113  0.00060816  0.00086207  plastoglobule  eugene3.00400298   ATGLR3.6 

RT  RT1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC3  GO:0005524  14  4  1938  3.11E‐05  0.00208333  ATP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC3  GO:0006952  14  3  1100  0.00015852  0.00208333  defense response  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1400  1400  14  2  0.2637  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0010287  45  2  113  0.00060816  0.00090909  plastoglobule  eugene3.00400298   ATGLR3.6 

RT  RT1400  1400  14  2  0.2637  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC2  GO:0005739  20  3  1513  0.00120335  0.00185185  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1400  1400  14  2  0.2637  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC3  GO:0005524  17  4  1938  7.15E‐05  0.0015625  ATP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1400  1400  14  2  0.2637  26.5961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC3  GO:0006952  17  3  1100  2.91E‐04  0.0015625  defense response  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1401  1401  14  2  0.2837  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0010287  43  2  113  5.55E‐04  0.00090909  plastoglobule  eugene3.00400298   ATGLR3.6 

RT  RT1401  1401  14  2  0.2837  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC3  GO:0005524  21  4  1938  0.00017224  0.00151515  ATP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1401  1401  14  2  0.2837  26.6161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC3  GO:0006952  21  3  1100  0.00055625  0.00151515  defense response  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1402  1402  14  2  0.3037  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0010287  36  2  113  3.89E‐04  0.00090909  plastoglobule  eugene3.00400298   ATGLR3.6 

RT  RT1402  1402  14  2  0.3037  26.6361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC2  GO:0005739  22  3  1513  1.60E‐03  0.00166667  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1589  1589  16  4  0.4549  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0004673  82  2  33  1.72E‐04  0.00063291 
protein histidine kinase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1589  1589  16  4  0.4549  30.1627  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0000156  82  2  59  0.00055216  0.00063291 

two‐component 
response regulator 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1590  1590  16  4  0.4749  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0003867  99  2  6  7.21E‐06  0.00050505 
4‐aminobutyrate 
transaminase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 



RT  RT1590  1590  16  4  0.4749  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0034387  99  2  6  7.21E‐06  0.00050505 

4‐
aminobutyrate:pyruvate 
transaminase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1590  1590  16  4  0.4749  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0004015  99  2  8  1.34E‐05  0.00050505 

adenosylmethionine‐8‐
amino‐7‐oxononanoate 
transaminase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1590  1590  16  4  0.4749  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0009102  99  2  12  3.16E‐05  0.00050505 
biotin biosynthetic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1590  1590  16  4  0.4749  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0010154  99  2  43  4.27E‐04  0.00050505  fruit development  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1590  1590  16  4  0.4749  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0009450  99  2  11  2.64E‐05  0.00050505 
gamma‐aminobutyric 
acid catabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1590  1590  16  4  0.4749  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0006540  99  2  14  4.36E‐05  0.00050505 

glutamate 
decarboxylation to 
succinate  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1590  1590  16  4  0.4749  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0009865  99  2  6  7.21E‐06  0.00050505  pollen tube adhesion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1590  1590  16  4  0.4749  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0010183  99  2  15  5.03E‐05  0.00050505  pollen tube guidance  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1590  1590  16  4  0.4749  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0004673  99  2  33  2.51E‐04  0.00050505 
protein histidine kinase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1590  1590  16  4  0.4749  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0010033  99  2  6  7.21E‐06  0.00050505 
response to organic 
substance  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1590  1590  16  4  0.4749  30.1827  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0022621  99  2  7  1.01E‐05  0.00050505 
shoot system 
development  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1591  1591  16  4  0.4949  30.2027  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0004673  104  2  33  0.00027661  0.00045045 
protein histidine kinase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1592  1592  16  4  0.5149  30.2227  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0004673  114  2  33  0.00033216  0.00042373 
protein histidine kinase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1593  1593  16  4  0.5349  30.2427  G3141 ‐ P433  LG_16 ‐ 2.07   ‐  CC1  GO:0004673  112  2  33  0.00032065  0.0004065 
protein histidine kinase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1594  1594  16  5  0.5528  30.2606 
P433 ‐ 
rP2143   ‐  LG_16 ‐ 4.55  CC1  GO:0004673  109  2  33  3.04E‐04  0.00042735 

protein histidine kinase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1623  1623  16  8  1.087  30.7948 
O533 ‐ 
G1532  LG_16 ‐ 12.41  LG_16 ‐ 13.51  CC1  None  11  .  .  .  .  n/a  fgenesh1_pg.C_LG_XVI001264  No Hits 

RT  RT1654  1654  17  2  0.495  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0009507  82  12  4504  1.08E‐05  0.00034965  chloroplast 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1654  1654  17  2  0.495  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0009793  82  5  606  2.90E‐05  0.00034965 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1654  1654  17  2  0.495  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005634  82  10  3084  1.19E‐05  0.00034965  nucleus 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1654  1654  17  2  0.495  31.3898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005515  82  8  2885  2.71E‐04  0.00034965  protein binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1655  1655  17  2  0.515  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0009507  94  14  4504  1.65E‐06  0.0003125  chloroplast 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1655  1655  17  2  0.515  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0009793  94  5  606  5.60E‐05  0.0003125 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1655  1655  17  2  0.515  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005634  94  10  3084  3.98E‐05  0.0003125  nucleus 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1655  1655  17  2  0.515  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005515  94  10  2885  2.27E‐05  0.0003125  protein binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1655  1655  17  2  0.515  31.4098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0008270  94  6  1156  1.28E‐04  0.0003125  zinc ion binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1656  1656  17  2  0.535  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0009507  96  16  4504  6.15E‐08  0.00030864  chloroplast 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1656  1656  17  2  0.535  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0009793  96  5  606  6.19E‐05  0.00030864 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐



eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

NBS‐LRR class) 

RT  RT1656  1656  17  2  0.535  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005634  96  12  3084  1.25E‐06  0.00030864  nucleus 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1656  1656  17  2  0.535  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005515  96  10  2885  2.73E‐05  0.00030864  protein binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1656  1656  17  2  0.535  31.4298  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0008270  96  6  1156  1.43E‐04  0.00030864  zinc ion binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1657  1657  17  2  0.555  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0009507  99  15  4504  5.67E‐07  0.00029762  chloroplast 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1657  1657  17  2  0.555  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0009793  99  5  606  7.17E‐05  0.00029762 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1657  1657  17  2  0.555  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005634  99  12  3084  1.75E‐06  0.00029762  nucleus 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1657  1657  17  2  0.555  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005515  99  12  2885  8.78E‐07  0.00029762  protein binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1657  1657  17  2  0.555  31.4498  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0008270  99  6  1156  0.00016959  0.00029762  zinc ion binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1658  1658  17  2  0.575  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0009507  100  17  4504  1.77E‐08  0.00028902  chloroplast 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1658  1658  17  2  0.575  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005634  100  14  3084  3.91E‐08  0.00028902  nucleus 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1658  1658  17  2  0.575  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005515  100  12  2885  9.79E‐07  0.00028902  protein binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1658  1658  17  2  0.575  31.4698  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0008270  100  6  1156  1.79E‐04  0.00028902  zinc ion binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1659  1659  17  2  0.595  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0009507  98  18  4504  1.88E‐09  0.0002994  chloroplast 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1659  1659  17  2  0.595  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005634  98  13  3084  2.26E‐07  0.0002994  nucleus 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1659  1659  17  2  0.595  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005515  98  12  2885  7.86E‐07  0.0002994  protein binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 

RT  RT1659  1659  17  2  0.595  31.4898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0008270  98  6  1156  1.60E‐04  0.0002994  zinc ion binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< gw1.170.45.1 
>< eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  ATP 
binding / protein serine/threonine kinase ><  disease resistance protein (TIR‐
NBS‐LRR class) 



RT  RT1660  1660  17  2  0.615  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0009507  97  18  4504  1.58E‐09  0.0003012  chloroplast 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< 
eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  
disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 

RT  RT1660  1660  17  2  0.615  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005634  97  11  3084  8.98E‐06  0.0003012  nucleus 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< 
eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  
disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 

RT  RT1660  1660  17  2  0.615  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005515  97  12  2885  7.03E‐07  0.0003012  protein binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< 
eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  
disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 

RT  RT1660  1660  17  2  0.615  31.5098  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0008270  97  7  1156  1.59E‐05  0.0003012  zinc ion binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
eugene3.00640240 >< 
eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  protein phosphatase 2C ><  
disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 

RT  RT1664  1664  17  3  0.6805  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC1  GO:0009507  62  13  4504  6.30E‐08  0.0004065  chloroplast 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_640013 >< 
eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  ATXR2 (HISTONE‐LYSINE N‐
METHYLTRANSFERASE ATXR2); zinc ion binding ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

RT  RT1664  1664  17  3  0.6805  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC1  GO:0020037  62  2  23  4.72E‐05  0.0004065  heme binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_640013 >< 
eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  ATXR2 (HISTONE‐LYSINE N‐
METHYLTRANSFERASE ATXR2); zinc ion binding ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

RT  RT1664  1664  17  3  0.6805  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC1  GO:0005634  62  7  3084  3.93E‐04  0.0004065  nucleus 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_640013 >< 
eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  ATXR2 (HISTONE‐LYSINE N‐
METHYLTRANSFERASE ATXR2); zinc ion binding ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

RT  RT1664  1664  17  3  0.6805  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC1  GO:0005886  62  10  4039  9.58E‐06  0.0004065  plasma membrane 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_640013 >< 
eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  ATXR2 (HISTONE‐LYSINE N‐
METHYLTRANSFERASE ATXR2); zinc ion binding ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

RT  RT1664  1664  17  3  0.6805  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC1  GO:0005515  62  7  2885  2.64E‐04  0.0004065  protein binding 

estExt_fgenesh4_pg.C_1700012 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640111 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640219 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_640223 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_640013 >< 
eugene3.00640255 

 ATGDI1 (Arabidopsis thaliana guanosine diphosphate dissociation inhibitor 1) 
><  similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO64819.1) ><  
AtRPN1a ><  DNA‐binding protein‐related ><  ATXR2 (HISTONE‐LYSINE N‐
METHYLTRANSFERASE ATXR2); zinc ion binding ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

RT  RT1794  1794  19  5  0.5355  34.0568 
O206 ‐ 
G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  CC1  GO:0005783  13  2  575  1.24E‐03  0.00238095  endoplasmic reticulum 

fgenesh4_pm.C_LG_XIX000115 >< 
grail3.0065010101 

 FIP2 (FH protein interacting protein 2); voltage‐gated potassium channel ><  
POLD4; delta DNA polymerase 

RT  RT1795  1795  19  5  0.5555  34.0768 
O206 ‐ 
G1278  LG_19 ‐ 2.31  LG_19 ‐ 6.17  CC1  GO:0005783  11  2  575  8.80E‐04  0.00238095  endoplasmic reticulum 

fgenesh4_pm.C_LG_XIX000115 >< 
grail3.0065010101 

 FIP2 (FH protein interacting protein 2); voltage‐gated potassium channel ><  
POLD4; delta DNA polymerase 

RT  RT1798  1798  19  6  0.6101  34.1314 
G1278 ‐ 
O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  CC1  GO:0004650  19  2  104  9.02E‐05  0.00151515 

polygalacturonase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1799  1799  19  6  0.6301  34.1514 
G1278 ‐ 
O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  CC1  GO:0004650  19  2  104  9.02E‐05  0.00151515 

polygalacturonase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1799  1799  19  6  0.6301  34.1514 
G1278 ‐ 
O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  CC2  GO:0009570  12  3  784  3.56E‐05  0.00227273  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1800  1800  19  6  0.6501  34.1714 
G1278 ‐ 
O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  CC1  GO:0005975  14  2  578  1.46E‐03  0.00192308 

carbohydrate metabolic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

RT  RT1800  1800  19  6  0.6501  34.1714 
G1278 ‐ 
O597  LG_19 ‐ 6.17  LG_19 ‐ 7.66  CC1  GO:0004650  14  2  104  4.81E‐05  0.00192308 

polygalacturonase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1  1  1  1  0.0001  0.0001 
G2903 ‐ 
G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  CC1  GO:0048440  49  2  25  3.48E‐05  0.00057471  carpel development  fgenesh4_pg.C_LG_I000093   seven in absentia (SINA) family protein 

XY  XY1  1  1  1  0.0001  0.0001 
G2903 ‐ 
G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  CC1  GO:0009691  49  2  11  6.41E‐06  0.00057471 

cytokinin biosynthetic 
process  fgenesh4_pg.C_LG_I000093   seven in absentia (SINA) family protein 

XY  XY1  1  1  1  0.0001  0.0001 
G2903 ‐ 
G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  CC1  GO:0005634  49  7  3084  8.77E‐05  0.00057471  nucleus  fgenesh4_pg.C_LG_I000093   seven in absentia (SINA) family protein 

XY  XY1  1  1  1  0.0001  0.0001 
G2903 ‐ 
G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  CC1  GO:0009934  49  2  35  6.90E‐05  0.00057471 

regulation of meristem 
organization  fgenesh4_pg.C_LG_I000093   seven in absentia (SINA) family protein 

XY  XY1  1  1  1  0.0001  0.0001 
G2903 ‐ 
G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  CC1  GO:0019827  49  2  10  5.24E‐06  0.00057471  stem cell maintenance  fgenesh4_pg.C_LG_I000093   seven in absentia (SINA) family protein 

XY  XY1  1  1  1  0.0001  0.0001 
G2903 ‐ 
G3205  LG_1 ‐ 0.22  LG_1 ‐ 1.52  CC1  GO:0006511  49  3  311  1.78E‐04  0.00057471 

ubiquitin‐dependent 
protein catabolic 
process  fgenesh4_pg.C_LG_I000093   seven in absentia (SINA) family protein 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0016208  806  5  23  1.80E‐07  0.00010593  AMP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0019567  806  2  3  9.63E‐05  0.00010593 

arabinose biosynthetic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0006812  806  7  112  4.01E‐06  0.00010593  cation transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0009507  806  69  4504  2.36E‐13  0.00010593  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0009570  806  19  784  2.00E‐07  0.00010593  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0050660  806  5  46  6.59E‐06  0.00010593  FAD binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0008152  806  25  1264  1.24E‐07  0.00010593  metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0005739  806  25  1513  3.10E‐06  0.00010593  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 



XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0009225  806  4  30  2.52E‐05  0.00010593 

nucleotide‐sugar 
metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0003700  806  34  2456  2.86E‐06  0.00010593 

transcription factor 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0000160  806  4  37  5.87E‐05  0.00010593 

two‐component signal 
transduction system 
(phosphorelay)  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0050373  806  2  3  9.63E‐05  0.00010593 

UDP‐arabinose 4‐
epimerase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0005524  95  16  1938  2.75E‐13  0.00041667  ATP binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0006952  95  20  1100  5.10E‐23  0.00041667  defense response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0016045  95  2  11  2.43E‐05  0.00041667  detection of bacterium 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0006118  95  4  376  1.28E‐04  0.00041667  electron transport 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0008137  95  2  43  3.93E‐04  0.00041667 

NADH dehydrogenase 
(ubiquinone) activity 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0006499  95  6  573  2.70E‐06  0.00041667 

N‐terminal protein 
myristoylation 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0017111  95  7  121  2.85E‐12  0.00041667 

nucleoside‐
triphosphatase activity 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0000166  95  8  463  1.14E‐09  0.00041667  nucleotide binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0009626  95  3  132  1.02E‐04  0.00041667 

plant‐type 
hypersensitive response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0005886  95  10  4039  3.86E‐04  0.00041667  plasma membrane 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY249  249  1  19  4.7484  4.7484 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0005515  95  18  2885  8.38E‐13  0.00041667  protein binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0016208  878  5  23  2.75E‐07  9.88E‐05  AMP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0005524  878  28  1938  4.45E‐05  9.88E‐05  ATP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0009102  878  3  12  4.98E‐05  9.88E‐05 

biotin biosynthetic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0006812  878  7  112  6.98E‐06  9.88E‐05  cation transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0009507  878  74  4504  7.18E‐14  9.88E‐05  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0009570  878  21  784  3.63E‐08  9.88E‐05  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0050660  878  5  46  9.95E‐06  9.88E‐05  FAD binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0008152  878  28  1264  1.24E‐08  9.88E‐05  metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0005739  878  27  1513  1.50E‐06  9.88E‐05  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0009225  878  4  30  3.51E‐05  9.88E‐05 

nucleotide‐sugar 
metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0009505  878  12  460  3.83E‐05  9.88E‐05  plant‐type cell wall  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0003700  878  37  2456  1.10E‐06  9.88E‐05 

transcription factor 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC1  GO:0000160  878  4  37  8.16E‐05  9.88E‐05 

two‐component signal 
transduction system 
(phosphorelay)  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0005524  118  17  1938  7.10E‐13  0.00038168  ATP binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0006952  118  22  1100  6.21E‐24  0.00038168  defense response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0016045  118  2  11  3.75E‐05  0.00038168  detection of bacterium 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0006118  118  4  376  2.93E‐04  0.00038168  electron transport 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0008137  118  3  43  6.75E‐06  0.00038168 

NADH dehydrogenase 
(ubiquinone) activity 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  



gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0006499  118  6  573  9.48E‐06  0.00038168 

N‐terminal protein 
myristoylation 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0017111  118  8  121  1.49E‐13  0.00038168 

nucleoside‐
triphosphatase activity 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0000166  118  9  463  2.53E‐10  0.00038168  nucleotide binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0009626  118  3  132  1.94E‐04  0.00038168 

plant‐type 
hypersensitive response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY250  250  1  19  4.7684  4.7684 
rG3688 ‐ 
rE496  LG_1 ‐ 34.4  scaffold_216 ‐  CC2  GO:0005515  118  20  2885  4.15E‐13  0.00038168  protein binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0016208  920  5  23  3.46E‐07  0.00009434  AMP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005524  920  29  1938  4.03E‐05  0.00009434  ATP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009102  920  3  12  5.72E‐05  0.00009434 
biotin biosynthetic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0006812  920  7  112  9.44E‐06  0.00009434  cation transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009507  920  76  4504  9.23E‐14  0.00009434  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009570  920  22  784  1.73E‐08  0.00009434  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0050660  920  5  46  1.24E‐05  0.00009434  FAD binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0008152  920  29  1264  8.86E‐09  0.00009434  metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005739  920  28  1513  1.18E‐06  0.00009434  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009225  920  4  30  4.20E‐05  0.00009434 
nucleotide‐sugar 
metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009505  920  12  460  5.96E‐05  0.00009434  plant‐type cell wall  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0003700  920  38  2456  1.27E‐06  0.00009434 
transcription factor 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005524  132  18  1938  3.98E‐13  0.00037037  ATP binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006952  132  23  1100  3.06E‐24  0.00037037  defense response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0016045  132  2  11  4.70E‐05  0.00037037  detection of bacterium 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006120  132  3  36  5.49E‐06  0.00037037 
mitochondrial electron 
transport 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0008137  132  4  43  8.57E‐08  0.00037037 
NADH dehydrogenase 
(ubiquinone) activity 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006499  132  6  573  1.80E‐05  0.00037037 
N‐terminal protein 
myristoylation 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0017111  132  9  121  4.08E‐15  0.00037037 
nucleoside‐
triphosphatase activity 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0000166  132  10  463  2.71E‐11  0.00037037  nucleotide binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0009626  132  3  132  2.70E‐04  0.00037037 
plant‐type 
hypersensitive response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY251  251  1  20  4.7828  4.7828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005515  132  21  2885  3.95E‐13  0.00037037  protein binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0016208  928  5  23  3.61E‐07  9.52E‐05  AMP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005524  928  30  1938  1.89E‐05  9.52E‐05  ATP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009102  928  3  12  5.86E‐05  9.52E‐05 
biotin biosynthetic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0006812  928  7  112  9.98E‐06  9.52E‐05  cation transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009507  928  77  4504  5.08E‐14  9.52E‐05  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009570  928  22  784  2.02E‐08  9.52E‐05  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0050660  928  5  46  1.30E‐05  9.52E‐05  FAD binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0008152  928  29  1264  1.07E‐08  9.52E‐05  metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 



XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005739  928  28  1513  1.39E‐06  9.52E‐05  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009225  928  4  30  4.35E‐05  9.52E‐05 
nucleotide‐sugar 
metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009505  928  12  460  0.00006467  9.52E‐05  plant‐type cell wall  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0003700  928  37  2456  3.87E‐06  9.52E‐05 
transcription factor 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005524  121  18  1938  8.52E‐14  3.82E‐04  ATP binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006952  121  23  1100  3.67E‐25  3.82E‐04  defense response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0016045  121  2  11  3.94E‐05  3.82E‐04  detection of bacterium 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006118  121  4  376  3.22E‐04  3.82E‐04  electron transport 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006499  121  6  573  1.09E‐05  3.82E‐04 
N‐terminal protein 
myristoylation 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0017111  121  9  121  1.83E‐15  3.82E‐04 
nucleoside‐
triphosphatase activity 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0000166  121  10  463  1.13E‐11  3.82E‐04  nucleotide binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0009626  121  3  132  2.09E‐04  3.82E‐04 
plant‐type 
hypersensitive response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY252  252  1  20  4.8028  4.8028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005515  121  21  2885  6.68E‐14  3.82E‐04  protein binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0016208  923  5  23  3.51E‐07  9.63E‐05  AMP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005524  923  29  1938  4.27E‐05  0.00009634  ATP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009102  923  3  12  5.77E‐05  0.00009634 
biotin biosynthetic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0006812  923  7  112  9.64E‐06  0.00009634  cation transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009507  923  75  4504  3.03E‐13  0.00009634  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009570  923  20  784  3.61E‐07  0.00009634  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0050660  923  5  46  1.26E‐05  0.00009634  FAD binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0008152  923  28  1264  3.53E‐08  0.00009634  metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005739  923  28  1513  1.25E‐06  0.00009634  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009225  923  4  30  4.26E‐05  0.00009634 
nucleotide‐sugar 
metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009505  923  12  460  6.15E‐05  0.00009634  plant‐type cell wall  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0003700  923  38  2456  1.37E‐06  0.00009634 
transcription factor 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005524  110  16  1938  2.88E‐12  0.00037594  ATP binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006952  110  21  1100  3.85E‐23  0.00037594  defense response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0016045  110  2  11  3.26E‐05  0.00037594  detection of bacterium 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006118  110  4  376  2.24E‐04  0.00037594  electron transport 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006499  110  6  573  6.33E‐06  0.00037594 
N‐terminal protein 
myristoylation 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0017111  110  8  121  8.40E‐14  0.00037594 
nucleoside‐
triphosphatase activity 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0000166  110  9  463  1.34E‐10  0.00037594  nucleotide binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0009626  110  3  132  1.58E‐04  0.00037594 
plant‐type 
hypersensitive response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 



XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005886  110  11  4039  3.15E‐04  0.00037594  plasma membrane 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY253  253  1  20  4.8228  4.8228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005515  110  19  2885  1.12E‐12  0.00037594  protein binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0016208  913  5  23  3.33E‐07  9.78E‐05  AMP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005524  913  29  1938  3.53E‐05  9.78E‐05  ATP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009102  913  3  12  5.59E‐05  9.78E‐05 
biotin biosynthetic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0003824  913  15  709  7.48E‐05  9.78E‐05  catalytic activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0006812  913  8  112  7.50E‐07  9.78E‐05  cation transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009507  913  75  4504  1.77E‐13  9.78E‐05  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009570  913  19  784  1.27E‐06  9.78E‐05  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0050660  913  5  46  0.000012  9.78E‐05  FAD binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0010154  913  5  43  8.56E‐06  9.78E‐05  fruit development  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0008152  913  27  1264  1.02E‐07  9.78E‐05  metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005739  913  28  1513  1.02E‐06  9.78E‐05  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009225  913  4  30  4.08E‐05  9.78E‐05 
nucleotide‐sugar 
metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005634  913  39  3084  7.08E‐05  9.78E‐05  nucleus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009505  913  12  460  5.55E‐05  9.78E‐05  plant‐type cell wall  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009944  913  4  36  8.50E‐05  9.78E‐05 
polarity specification of 
adaxial/abaxial axis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0010159  913  3  8  1.45E‐05  9.78E‐05 
specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0003700  913  40  2456  1.54E‐07  9.78E‐05 
transcription factor 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0000160  913  4  37  9.49E‐05  9.78E‐05 

two‐component signal 
transduction system 
(phosphorelay)  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005524  101  16  1938  7.39E‐13  4.31E‐04  ATP binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006952  101  21  1100  5.63E‐24  4.31E‐04  defense response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0016045  101  2  11  2.75E‐05  4.31E‐04  detection of bacterium 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006118  101  4  376  1.62E‐04  4.31E‐04  electron transport 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006499  101  6  573  3.86E‐06  4.31E‐04 
N‐terminal protein 
myristoylation 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0017111  101  8  121  4.17E‐14  4.31E‐04 
nucleoside‐
triphosphatase activity 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0000166  101  9  463  6.20E‐11  4.31E‐04  nucleotide binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0009626  101  3  132  1.23E‐04  4.31E‐04 
plant‐type 
hypersensitive response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY254  254  1  20  4.8428  4.8428  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005515  101  19  2885  2.25E‐13  4.31E‐04  protein binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0016208  891  5  23  2.95E‐07  9.82E‐05  AMP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005524  891  29  1938  2.28E‐05  9.82E‐05  ATP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009102  891  3  12  5.20E‐05  9.82E‐05 
biotin biosynthetic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0003824  891  15  709  5.72E‐05  9.82E‐05  catalytic activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0006812  891  7  112  7.68E‐06  9.82E‐05  cation transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009507  891  72  4504  1.16E‐12  9.82E‐05  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009570  891  18  784  3.60E‐06  9.82E‐05  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0050660  891  5  46  1.07E‐05  9.82E‐05  FAD binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0010154  891  5  43  7.61E‐06  9.82E‐05  fruit development  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0008152  891  27  1264  6.28E‐08  9.82E‐05  metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005739  891  28  1513  6.35E‐07  9.82E‐05  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 



XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009225  891  4  30  3.71E‐05  9.82E‐05 
nucleotide‐sugar 
metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005634  891  39  3084  4.24E‐05  9.82E‐05  nucleus  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009944  891  4  36  7.74E‐05  9.82E‐05 
polarity specification of 
adaxial/abaxial axis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0006355  891  20  1174  7.56E‐05  9.82E‐05 
regulation of 
transcription  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0010159  891  3  8  1.35E‐05  9.82E‐05 
specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0003700  891  40  2456  8.17E‐08  9.82E‐05 
transcription factor 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0000160  891  4  37  8.64E‐05  9.82E‐05 

two‐component signal 
transduction system 
(phosphorelay)  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005524  91  15  1938  2.11E‐12  0.00050505  ATP binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006952  91  20  1100  2.00E‐23  0.00050505  defense response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0016045  91  2  11  2.23E‐05  0.00050505  detection of bacterium 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006118  91  4  376  1.08E‐04  0.00050505  electron transport 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006499  91  5  573  3.68E‐05  0.00050505 
N‐terminal protein 
myristoylation 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0017111  91  8  121  1.77E‐14  0.00050505 
nucleoside‐
triphosphatase activity 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0000166  91  9  463  2.39E‐11  0.00050505  nucleotide binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0009626  91  3  132  9.00E‐05  0.00050505 
plant‐type 
hypersensitive response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY255  255  1  20  4.8628  4.8628  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005515  91  18  2885  3.85E‐13  0.00050505  protein binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0016208  867  5  23  2.58E‐07  0.00010309  AMP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005524  867  28  1938  3.58E‐05  0.00010309  ATP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009102  867  3  12  4.80E‐05  0.00010309 
biotin biosynthetic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0006812  867  7  112  6.44E‐06  0.00010309  cation transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009507  867  70  4504  2.46E‐12  0.00010309  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009570  867  16  784  3.64E‐05  0.00010309  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0050660  867  5  46  9.36E‐06  0.00010309  FAD binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0010154  867  5  43  6.68E‐06  0.00010309  fruit development  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0008152  867  26  1264  1.34E‐07  0.00010309  metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005739  867  27  1513  1.18E‐06  0.00010309  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009944  867  4  36  6.97E‐05  1.03E‐04 
polarity specification of 
adaxial/abaxial axis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0010159  867  3  8  1.24E‐05  1.03E‐04 
specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0003700  867  37  2456  8.17E‐07  1.03E‐04 
transcription factor 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0000160  867  4  37  7.78E‐05  1.03E‐04 

two‐component signal 
transduction system 
(phosphorelay)  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005524  79  15  1938  2.41E‐13  5.26E‐04  ATP binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006952  79  19  1100  3.86E‐23  5.26E‐04  defense response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0016045  79  2  11  1.68E‐05  5.26E‐04  detection of bacterium 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006118  79  4  376  6.22E‐05  5.26E‐04  electron transport 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006499  79  5  573  1.86E‐05  5.26E‐04 
N‐terminal protein 
myristoylation 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 



XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0017111  79  8  121  5.47E‐15  5.26E‐04 
nucleoside‐
triphosphatase activity 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0000166  79  9  463  6.51E‐12  5.26E‐04  nucleotide binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0009626  79  3  132  5.90E‐05  5.26E‐04 
plant‐type 
hypersensitive response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY256  256  1  20  4.8828  4.8828  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005515  79  17  2885  3.99E‐13  5.26E‐04  protein binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0016208  834  5  23  2.13E‐07  1.04E‐04  AMP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005524  834  28  1938  1.82E‐05  1.04E‐04  ATP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009102  834  3  12  4.27E‐05  1.04E‐04 
biotin biosynthetic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0003824  834  14  709  1.03E‐04  1.04E‐04  catalytic activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0006812  834  7  112  5.01E‐06  1.04E‐04  cation transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009507  834  66  4504  2.41E‐11  1.04E‐04  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009570  834  15  784  8.36E‐05  1.04E‐04  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0050660  834  5  46  7.77E‐06  0.00010438  FAD binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0010154  834  5  43  5.54E‐06  0.00010438  fruit development  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0008152  834  26  1264  6.33E‐08  0.00010438  metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005739  834  27  1513  5.69E‐07  0.00010438  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009944  834  4  36  6.00E‐05  0.00010438 
polarity specification of 
adaxial/abaxial axis  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0006355  834  19  1174  9.34E‐05  0.00010438 
regulation of 
transcription  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0010159  834  3  8  1.11E‐05  0.00010438 
specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0003700  834  36  2456  8.79E‐07  0.00010438 
transcription factor 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0000160  834  4  37  0.00006699  0.00010438 

two‐component signal 
transduction system 
(phosphorelay)  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005524  76  15  1938  1.32E‐13  0.00054348  ATP binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006952  76  19  1100  1.71E‐23  5.43E‐04  defense response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0016045  76  2  11  1.55E‐05  5.43E‐04  detection of bacterium 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006118  76  4  376  5.35E‐05  5.43E‐04  electron transport 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0006499  76  5  573  1.54E‐05  5.43E‐04 
N‐terminal protein 
myristoylation 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0017111  76  8  121  3.96E‐15  5.43E‐04 
nucleoside‐
triphosphatase activity 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0000166  76  9  463  4.54E‐12  5.43E‐04  nucleotide binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0009626  76  3  132  5.26E‐05  5.43E‐04 
plant‐type 
hypersensitive response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY257  257  1  20  4.9028  4.9028  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005515  76  17  2885  2.02E‐13  5.43E‐04  protein binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0016208  792  5  23  1.65E‐07  1.06E‐04  AMP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005524  792  28  1938  7.17E‐06  1.06E‐04  ATP binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009102  792  3  12  3.67E‐05  1.06E‐04 
biotin biosynthetic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0006812  792  6  112  4.29E‐05  1.06E‐04  cation transport  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009507  792  62  4504  1.46E‐10  1.06E‐04  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0009570  792  15  784  4.72E‐05  1.06E‐04  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0010154  792  4  43  9.99E‐05  1.06E‐04  fruit development  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0008152  792  26  1264  2.30E‐08  1.06E‐04  metabolic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 



XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0005739  792  27  1513  2.10E‐07  1.06E‐04  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0003700  792  34  2456  1.96E‐06  1.06E‐04 
transcription factor 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC1  GO:0000160  792  4  37  5.49E‐05  1.06E‐04 

two‐component signal 
transduction system 
(phosphorelay)  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0009941  28  4  812  1.95E‐05  6.58E‐04  chloroplast envelope  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0005739  28  4  1513  0.0002147  6.58E‐04  mitochondrion  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0042803  28  2  86  1.36E‐04  0.00065789 

protein 
homodimerization 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC2  GO:0010319  28  2  93  1.59E‐04  0.00065789  stromule  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC3  GO:0005524  35  15  1938  2.55E‐19  0.00277778  ATP binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC3  GO:0006952  35  18  1100  3.55E‐29  0.00277778  defense response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC3  GO:0016045  35  2  11  3.24E‐06  0.00277778  detection of bacterium 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC3  GO:0006499  35  5  573  3.09E‐07  0.00277778 
N‐terminal protein 
myristoylation 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC3  GO:0017111  35  8  121  5.09E‐18  0.00277778 
nucleoside‐
triphosphatase activity 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC3  GO:0000166  35  9  463  2.53E‐15  0.00277778  nucleotide binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC3  GO:0009626  35  3  132  5.03E‐06  0.00277778 
plant‐type 
hypersensitive response 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY258  258  1  20  4.9228  4.9228  rE496 ‐ rE728  scaffold_216 ‐  scaffold_305 ‐  CC3  GO:0005515  35  15  2885  8.93E‐17  0.00277778  protein binding 

eugene3.02160011 >< 
grail3.0216000501 >< gw1.216.11.1 >< 
gw1.216.28.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_216000018 

 CSA1 (CONSTITUTIVE SHADE‐AVOIDANCE1); ATP binding / protein binding / 
transmembrane receptor ><  disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  
disease resistance protein (NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein (NBS‐
LRR class) ><  RPS2 (RESISTANT TO P. SYRINGAE 2) 

XY  XY623  623  5  3  0.485  11.9231 
P2840 ‐ 
G2497  LG_5 ‐  LG_5 ‐ 13.9  CC1  None  51  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY707  707  5  10  2.0942  13.5323 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC1  GO:0009635  69  2  2  2.33E‐07  0.00059524  herbicide response  gw1.70.736.1   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY707  707  5  10  2.0942  13.5323 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC2  GO:0005524  12  10  1938  1.42E‐17  0.00384615  ATP binding  eugene3.00700253 >< gw1.70.715.1 

 disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY707  707  5  10  2.0942  13.5323 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC2  GO:0006952  12  10  1100  4.88E‐20  0.00384615  defense response  eugene3.00700253 >< gw1.70.715.1 

 disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY707  707  5  10  2.0942  13.5323 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC2  GO:0031224  12  10  341  3.69E‐25  0.00384615  intrinsic to membrane  eugene3.00700253 >< gw1.70.715.1 

 disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY707  707  5  10  2.0942  13.5323 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC2  GO:0017111  12  2  121  4.73E‐05  0.00384615 

nucleoside‐
triphosphatase activity  eugene3.00700253 >< gw1.70.715.1 

 disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY707  707  5  10  2.0942  13.5323 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC2  GO:0000166  12  2  463  6.86E‐04  0.00384615  nucleotide binding  eugene3.00700253 >< gw1.70.715.1 

 disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY707  707  5  10  2.0942  13.5323 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC2  GO:0005515  12  11  2885  2.83E‐18  0.00384615  protein binding  eugene3.00700253 >< gw1.70.715.1 

 disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY707  707  5  10  2.0942  13.5323 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC2  GO:0004888  12  10  361  6.56E‐25  0.00384615 

transmembrane 
receptor activity  eugene3.00700253 >< gw1.70.715.1 

 disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY708  708  5  10  2.1142  13.5523 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC1  GO:0009635  92  2  2  4.16E‐07  0.00046296  herbicide response  gw1.70.736.1   disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY708  708  5  10  2.1142  13.5523 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC3  GO:0005524  12  10  1938  1.42E‐17  0.00384615  ATP binding  eugene3.00700253 >< gw1.70.715.1 

 disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY708  708  5  10  2.1142  13.5523 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC3  GO:0006952  12  10  1100  4.88E‐20  0.00384615  defense response  eugene3.00700253 >< gw1.70.715.1 

 disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY708  708  5  10  2.1142  13.5523 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC3  GO:0031224  12  10  341  3.69E‐25  0.00384615  intrinsic to membrane  eugene3.00700253 >< gw1.70.715.1 

 disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY708  708  5  10  2.1142  13.5523 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC3  GO:0017111  12  2  121  4.73E‐05  0.00384615 

nucleoside‐
triphosphatase activity  eugene3.00700253 >< gw1.70.715.1 

 disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY708  708  5  10  2.1142  13.5523 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC3  GO:0000166  12  2  463  6.86E‐04  0.00384615  nucleotide binding  eugene3.00700253 >< gw1.70.715.1 

 disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY708  708  5  10  2.1142  13.5523 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC3  GO:0005515  12  11  2885  2.83E‐18  0.00384615  protein binding  eugene3.00700253 >< gw1.70.715.1 

 disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY708  708  5  10  2.1142  13.5523 
rG1255 ‐ 
E529  scaffold_133 ‐  scaffold_70 ‐  CC3  GO:0004888  12  10  361  6.56E‐25  0.00384615 

transmembrane 
receptor activity  eugene3.00700253 >< gw1.70.715.1 

 disease resistance protein (TIR‐NBS‐LRR class) ><  disease resistance protein 
(TIR‐NBS‐LRR class) 

XY  XY709  709  6  1  0.0001  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  CC1  GO:0009507  39  8  4504  2.61E‐05  0.00043103  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY709  709  6  1  0.0001  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  CC1  GO:0009570  39  4  784  6.52E‐05  0.00043103  chloroplast stroma  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY709  709  6  1  0.0001  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  CC1  GO:0009816  39  2  65  1.51E‐04  0.00043103 
defense response to 
bacterium  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY709  709  6  1  0.0001  13.5524  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  CC1  GO:0004842  39  3  366  1.45E‐04  0.00043103 
ubiquitin‐protein ligase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY710  710  6  1  0.0201  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  CC1  GO:0008026  33  2  135  4.65E‐04  0.0004902 
ATP‐dependent helicase 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY710  710  6  1  0.0201  13.5724  rE918 ‐ rS613  LG_6 ‐ 0.51  LG_6 ‐ 1.31  CC1  GO:0009507  33  7  4504  6.66E‐05  0.0004902  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1015  1015  9  1  0.0001  19.3218 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0005717  80  3  28  5.59E‐07  0.00076923  chromatin  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1015  1015  9  1  0.0001  19.3218 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0006310  80  3  298  6.68E‐04  0.00076923  DNA recombination  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1015  1015  9  1  0.0001  19.3218 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0006278  80  3  279  5.52E‐04  0.00076923 

RNA‐dependent DNA 
replication  no cis‐eQTL‐based regulator identified 



XY  XY1015  1015  9  1  0.0001  19.3218 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0003964  80  3  281  5.63E‐04  0.00076923 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1016  1016  9  1  0.0201  19.3418 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0005717  98  3  28  1.03E‐06  0.00071429  chromatin  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1017  1017  9  1  0.0401  19.3618 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0005717  116  3  28  1.72E‐06  0.00067568  chromatin  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1018  1018  9  1  0.0601  19.3818 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0005717  125  3  28  2.15E‐06  0.00069444  chromatin  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1018  1018  9  1  0.0601  19.3818 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0046983  125  3  173  5.07E‐04  0.00069444 

protein dimerization 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1018  1018  9  1  0.0601  19.3818 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0051762  125  2  20  0.00014467  0.00069444 

sesquiterpene 
biosynthetic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1018  1018  9  1  0.0601  19.3818 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0016106  125  2  20  1.45E‐04  0.00069444 

sesquiterpenoid 
biosynthetic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1019  1019  9  1  0.0801  19.4018 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0005717  126  2  28  2.91E‐04  0.000625  chromatin  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1019  1019  9  1  0.0801  19.4018 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0046983  126  4  173  1.90E‐05  0.000625 

protein dimerization 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1019  1019  9  1  0.0801  19.4018 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0051762  126  2  20  1.47E‐04  0.000625 

sesquiterpene 
biosynthetic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1019  1019  9  1  0.0801  19.4018 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0016106  126  2  20  1.47E‐04  0.000625 

sesquiterpenoid 
biosynthetic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1020  1020  9  1  0.1001  19.4218 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0046983  119  4  173  1.52E‐05  0.000625 

protein dimerization 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1020  1020  9  1  0.1001  19.4218 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0051762  119  2  20  1.31E‐04  0.000625 

sesquiterpene 
biosynthetic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1020  1020  9  1  0.1001  19.4218 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0016106  119  2  20  1.31E‐04  0.000625 

sesquiterpenoid 
biosynthetic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1020  1020  9  1  0.1001  19.4218 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC2  None  14  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1020  1020  9  1  0.1001  19.4218 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC3  None  11  .  .  .  .  n/a  gw1.IX.502.1   ATCBR 

XY  XY1021  1021  9  1  0.1201  19.4418 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0007165  18  2  411  1.24E‐03  0.002  signal transduction  gw1.IX.502.1 >< grail3.0001050101   ATCBR ><  DC1 domain‐containing protein 

XY  XY1021  1021  9  1  0.1201  19.4418 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC2  GO:0046983  107  3  173  3.22E‐04  0.00060976 

protein dimerization 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1021  1021  9  1  0.1201  19.4418 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC2  GO:0051762  107  2  20  1.06E‐04  0.00060976 

sesquiterpene 
biosynthetic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1021  1021  9  1  0.1201  19.4418 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC2  GO:0016106  107  2  20  0.00010602  0.00060976 

sesquiterpenoid 
biosynthetic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1021  1021  9  1  0.1201  19.4418 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC3  None  18  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1023  1023  9  1  0.1601  19.4818 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC1  GO:0004128  62  2  5  1.88E‐06  0.00079365 

cytochrome‐b5 
reductase activity 

gw1.IX.502.1 >< grail3.0001050101 >< 
eugene3.00090113 

 ATCBR ><  DC1 domain‐containing protein ><  similar to unknown protein 
[Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G39790.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO67364.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 

XY  XY1023  1023  9  1  0.1601  19.4818 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC2  GO:0051762  75  2  20  5.20E‐05  0.00067568 

sesquiterpene 
biosynthetic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1023  1023  9  1  0.1601  19.4818 
rG3457 ‐ 
G2541  LG_9 ‐ 0.45  LG_9 ‐ 2.35  CC2  GO:0016106  75  2  20  5.20E‐05  0.00067568 

sesquiterpenoid 
biosynthetic process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1028  1028  9  2  0.2409  19.5626 
G2541 ‐ 
rG588  LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  CC1  None  113  .  .  .  .  n/a 

gw1.IX.502.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000303 >< 
grail3.0001050101 >< 
eugene3.00090113 

 ATCBR ><  ATCXE12 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 12); 
carboxylesterase ><  DC1 domain‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G39790.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO67364.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 

XY  XY1029  1029  9  2  0.2609  19.5826 
G2541 ‐ 
rG588  LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  CC1  None  115  .  .  .  .  n/a 

gw1.IX.502.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000303 >< 
grail3.0001050101 >< 
eugene3.00090113 

 ATCBR ><  ATCXE12 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 12); 
carboxylesterase ><  DC1 domain‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G39790.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO67364.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 

XY  XY1030  1030  9  2  0.2809  19.6026 
G2541 ‐ 
rG588  LG_9 ‐ 2.35  LG_9 ‐ 3.82  CC1  None  99  .  .  .  .  n/a 

gw1.IX.502.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000303 >< 
grail3.0001050101 >< 
eugene3.00090113 

 ATCBR ><  ATCXE12 (ARABIDOPSIS THALIANA CARBOXYESTERASE 12); 
carboxylesterase ><  DC1 domain‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G39790.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO67364.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF632 (InterPro:IPR006867); contains InterPro domain 
Protein of unknown function DUF630 (InterPro:IPR006868) 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0009507  84  18  4504  1.32E‐10  0.00031447  chloroplast 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029 >< 
eugene3.00091201 >< 
eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE 
DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase ><  C2 domain‐containing 
protein ><  CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / 
chromatin binding / helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion 
transmembrane transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX 
DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing 
protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 
family protein ><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); 
structural constituent of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED 
RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) ><  UDP‐
glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein ><  zinc finger (CCCH‐
type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0009570  84  8  784  2.52E‐08  0.00031447  chloroplast stroma 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE 
DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase ><  C2 domain‐containing 
protein ><  CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / 
chromatin binding / helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion 
transmembrane transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX 
DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing 
protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 



estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029 >< 
eugene3.00091201 >< 
eugene3.00091234 

family protein ><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); 
structural constituent of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED 
RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) ><  UDP‐
glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein ><  zinc finger (CCCH‐
type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0022626  84  5  331  1.78E‐06  0.00031447  cytosolic ribosome 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029 >< 
eugene3.00091201 >< 
eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE 
DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase ><  C2 domain‐containing 
protein ><  CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / 
chromatin binding / helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion 
transmembrane transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX 
DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing 
protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 
family protein ><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); 
structural constituent of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED 
RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) ><  UDP‐
glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein ><  zinc finger (CCCH‐
type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0022627  84  4  97  3.79E‐07  0.00031447 
cytosolic small 
ribosomal subunit 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029 >< 
eugene3.00091201 >< 
eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE 
DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase ><  C2 domain‐containing 
protein ><  CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / 
chromatin binding / helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion 
transmembrane transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX 
DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing 
protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 
family protein ><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); 
structural constituent of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED 
RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) ><  UDP‐
glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein ><  zinc finger (CCCH‐
type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0006955  84  2  15  3.62E‐05  0.00031447  immune response 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029 >< 
eugene3.00091201 >< 
eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE 
DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase ><  C2 domain‐containing 
protein ><  CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / 
chromatin binding / helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion 
transmembrane transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX 
DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing 
protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 
family protein ><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); 
structural constituent of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED 
RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) ><  UDP‐
glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein ><  zinc finger (CCCH‐
type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005739  84  7  1513  3.42E‐05  0.00031447  mitochondrion 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029 >< 
eugene3.00091201 >< 
eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE 
DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase ><  C2 domain‐containing 
protein ><  CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / 
chromatin binding / helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion 
transmembrane transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX 
DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing 
protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 
family protein ><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); 
structural constituent of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED 
RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) ><  UDP‐
glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein ><  zinc finger (CCCH‐
type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0000398  84  3  51  4.08E‐06  0.00031447  nuclear mRNA splicing 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE 
DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase ><  C2 domain‐containing 
protein ><  CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / 
chromatin binding / helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion 
transmembrane transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX 



estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029 >< 
eugene3.00091201 >< 
eugene3.00091234 

DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing 
protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 
family protein ><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); 
structural constituent of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED 
RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) ><  UDP‐
glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein ><  zinc finger (CCCH‐
type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005730  84  5  488  1.16E‐05  0.00031447  nucleolus 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029 >< 
eugene3.00091201 >< 
eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE 
DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase ><  C2 domain‐containing 
protein ><  CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / 
chromatin binding / helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion 
transmembrane transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX 
DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing 
protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 
family protein ><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); 
structural constituent of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED 
RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) ><  UDP‐
glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein ><  zinc finger (CCCH‐
type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005634  84  9  3084  9.07E‐05  0.00031447  nucleus 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029 >< 
eugene3.00091201 >< 
eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE 
DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase ><  C2 domain‐containing 
protein ><  CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / 
chromatin binding / helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion 
transmembrane transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX 
DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing 
protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 
family protein ><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); 
structural constituent of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED 
RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) ><  UDP‐
glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein ><  zinc finger (CCCH‐
type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005840  84  5  360  2.67E‐06  0.00031447  ribosome 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029 >< 
eugene3.00091201 >< 
eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE 
DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase ><  C2 domain‐containing 
protein ><  CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / 
chromatin binding / helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion 
transmembrane transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX 
DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing 
protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 
family protein ><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); 
structural constituent of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED 
RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) ><  UDP‐
glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein ><  zinc finger (CCCH‐
type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0042254  84  3  168  0.00014463  0.00031447  ribosome biogenesis 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029 >< 
eugene3.00091201 >< 
eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE 
DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase ><  C2 domain‐containing 
protein ><  CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / 
chromatin binding / helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion 
transmembrane transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX 
DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing 
protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 
family protein ><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); 
structural constituent of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED 
RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) ><  UDP‐
glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein ><  zinc finger (CCCH‐
type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0003723  84  10  478  3.78E‐13  0.00031447  RNA binding 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE 
DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase ><  C2 domain‐containing 
protein ><  CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / 
chromatin binding / helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion 



>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029 >< 
eugene3.00091201 >< 
eugene3.00091234 

transmembrane transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX 
DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing 
protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 
family protein ><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); 
structural constituent of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED 
RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) ><  UDP‐
glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein ><  zinc finger (CCCH‐
type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0003735  84  10  540  1.25E‐12  0.00031447 
structural constituent of 
ribosome 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029 >< 
eugene3.00091201 >< 
eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE 
DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase ><  C2 domain‐containing 
protein ><  CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / 
chromatin binding / helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion 
transmembrane transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX 
DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing 
protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 
family protein ><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); 
structural constituent of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED 
RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) ><  UDP‐
glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein ><  zinc finger (CCCH‐
type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0006412  84  11  564  5.06E‐14  0.00031447  translation 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029 >< 
eugene3.00091201 >< 
eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE 
DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase ><  C2 domain‐containing 
protein ><  CHR5 (chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / 
chromatin binding / helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion 
transmembrane transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX 
DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing 
protein / PPIC‐type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 
family protein ><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); 
structural constituent of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED 
RING FINGER1); protein binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  
similar to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) ><  UDP‐
glucoronosyl/UDP‐glucosyl transferase family protein ><  zinc finger (CCCH‐
type) family protein / RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC2  GO:0006310  104  3  298  1.43E‐03  0.00625  DNA recombination  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC2  GO:0006278  104  3  279  1.18E‐03  0.00625 
RNA‐dependent DNA 
replication  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1063  1063  9  5  0.9116  20.2333  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC2  GO:0003964  104  3  281  1.21E‐03  0.00625 
RNA‐directed DNA 
polymerase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005524  110  8  1938  1.43E‐04  0.00026316  ATP binding 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0016161  110  2  14  0.00005383  0.00026316  beta‐amylase activity 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 



>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0009507  110  22  4504  5.30E‐12  0.00026316  chloroplast 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0009570  110  9  784  1.29E‐08  0.00026316  chloroplast stroma 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0022626  110  6  331  2.68E‐07  0.00026316  cytosolic ribosome 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0022627  110  6  97  1.76E‐10  0.00026316 
cytosolic small 
ribosomal subunit 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0009793  110  5  606  1.18E‐04  0.00026316 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 



>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0006955  110  2  15  6.21E‐05  0.00026316  immune response 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0016020  110  10  2864  8.29E‐05  0.00026316  membrane 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005739  110  9  1513  3.08E‐06  0.00026316  mitochondrion 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0000398  110  3  51  9.18E‐06  0.00026316  nuclear mRNA splicing 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005730  110  6  488  2.54E‐06  0.00026316  nucleolus 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 



estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005634  110  15  3084  1.86E‐08  0.00026316  nucleus 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005515  110  10  2885  8.80E‐05  0.00026316  protein binding 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0032312  110  2  14  5.38E‐05  0.00026316 
regulation of ARF 
GTPase activity 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005840  110  6  360  4.38E‐07  0.00026316  ribosome 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0042254  110  4  168  9.91E‐06  0.00026316  ribosome biogenesis 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 



estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0003723  110  12  478  4.84E‐15  0.00026316  RNA binding 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0003735  110  13  540  5.74E‐16  0.00026316 
structural constituent of 
ribosome 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0006412  110  14  564  2.70E‐17  0.00026316  translation 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC2  GO:0006310  111  3  298  1.72E‐03  0.00625  DNA recombination  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC2  GO:0006278  111  3  279  1.42E‐03  0.00625 
RNA‐dependent DNA 
replication  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1064  1064  9  5  0.9316  20.2533  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC2  GO:0003964  111  3  281  1.45E‐03  0.00625 
RNA‐directed DNA 
polymerase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0016161  121  2  14  6.51E‐05  0.00025126  beta‐amylase activity 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0009507  121  24  4504  7.07E‐13  0.00025126  chloroplast 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 



fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0009570  121  9  784  2.98E‐08  0.00025126  chloroplast stroma 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0022626  121  6  331  4.71E‐07  0.00025126  cytosolic ribosome 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0022627  121  5  97  2.51E‐08  0.00025126 
cytosolic small 
ribosomal subunit 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0009793  121  5  606  0.00018452  0.00025126 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 



XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0006955  121  2  15  7.51E‐05  0.00025126  immune response 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0016020  121  11  2864  3.71E‐05  0.00025126  membrane 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005739  121  11  1513  8.54E‐08  0.00025126  mitochondrion 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0000398  121  3  51  1.22E‐05  0.00025126  nuclear mRNA splicing 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005730  121  7  488  2.45E‐07  0.00025126  nucleolus 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 



estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005634  121  13  3084  2.61E‐06  0.00025126  nucleus 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005515  121  10  2885  0.00019421  0.00025126  protein binding 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0032312  121  2  14  6.51E‐05  0.00025126 
regulation of ARF 
GTPase activity 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0046686  121  6  677  0.00002781  0.00025126 
response to cadmium 
ion 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005840  121  6  360  7.68E‐07  0.00025126  ribosome 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 



>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0003723  121  12  478  1.56E‐14  0.00025126  RNA binding 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0003735  121  12  540  6.55E‐14  0.00025126 
structural constituent of 
ribosome 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0006412  121  13  564  3.56E‐15  0.00025126  translation 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3773 
>< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐interacting factor 
><  protein binding / zinc ion binding ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐
CONTAINING PROTEIN 1) ><  rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐
type PPIASE domain‐containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein 
><  RNA binding ><  RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent 
of ribosome ><  SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein 
binding / ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown 
[Populus trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / 
RNA recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC2  GO:0006310  111  3  298  1.72E‐03  0.00714286  DNA recombination  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC2  GO:0006278  111  3  279  0.00142471  0.00714286 
RNA‐dependent DNA 
replication  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1065  1065  9  5  0.9516  20.2733  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC2  GO:0003964  111  3  281  0.00145404  0.00714286 
RNA‐directed DNA 
polymerase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0016161  121  2  14  6.51E‐05  0.0002439  beta‐amylase activity 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0009507  121  23  4504  5.34E‐12  0.0002439  chloroplast 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐



gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0009570  121  9  784  2.98E‐08  0.0002439  chloroplast stroma 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0022626  121  6  331  4.71E‐07  0.0002439  cytosolic ribosome 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0022627  121  5  97  2.51E‐08  0.0002439 
cytosolic small 
ribosomal subunit 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0009793  121  5  606  0.00018452  0.0002439 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0010181  121  2  21  0.00014976  0.0002439  FMN binding 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 



estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0006955  121  2  15  0.00007513  0.0002439  immune response 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005739  121  11  1513  8.54E‐08  0.0002439  mitochondrion 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0000398  121  3  51  1.22E‐05  0.0002439  nuclear mRNA splicing 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005730  121  8  488  1.18E‐08  0.0002439  nucleolus 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005634  121  12  3084  1.43E‐05  0.0002439  nucleus 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 



>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005515  121  10  2885  0.00019421  0.0002439  protein binding 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0032312  121  2  14  6.51E‐05  0.0002439 
regulation of ARF 
GTPase activity 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0005840  121  5  360  1.59E‐05  0.0002439  ribosome 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0003723  121  12  478  1.56E‐14  0.0002439  RNA binding 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0003735  121  11  540  1.91E‐12  0.0002439 
structural constituent of 
ribosome 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 



eugene3.00091029eugene3.00091234 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC1  GO:0006412  121  12  564  1.09E‐13  0.0002439  translation 

grail3.0001108901 >< gw1.IX.2730.1 
>< eugene3.00091344 >< 
gw1.IX.4200.1 >< 
fgenesh4_pm.C_LG_IX000514 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 >< 
fgenesh4_pg.C_LG_IX001309 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3689 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1183 
>< eugene3.00090969 >< 
gw1.IX.4312.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0400 >< 
gw1.IX.3749.1 >< 
estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX3342 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX0907 
>< estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0496 
>< estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1049 
>< gw1.IX.3070.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0591 >< 
eugene3.00091029eugene3.00091234 

No Hits ><  AGD2 (ABERRANT GROWTH AND DEATH 2); transaminase ><  
ankyrin repeat family protein ><  ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐
LIKE 1) ><  ATXDH1 (XANTHINE DEHYDROGENASE 1); xanthine dehydrogenase 
><  C2 domain‐containing protein ><  calcium‐transporting ATPase ><  CHR5 
(chromatin remodeling 5); ATP binding / DNA binding / chromatin binding / 
helicase ><  COPT1 (COPPER TRANSPORTER 1); copper ion transmembrane 
transporter ><  F‐box family protein ><  histone H2B ><  mtHSC70‐2 ><  PRLI‐
interacting factor ><  PUX1 (PLANT UBX DOMAIN‐CONTAINING PROTEIN 1) ><  
rhodanese‐like domain‐containing protein / PPIC‐type PPIASE domain‐
containing protein ><  ribosomal protein L1 family protein ><  RNA binding ><  
RPS15AE (ribosomal protein S15A E); structural constituent of ribosome ><  
SDIR1 (SALT‐ AND DROUGHT‐INDUCED RING FINGER1); protein binding / 
ubiquitin‐protein ligase/ zinc ion binding ><  similar to unknown [Populus 
trichocarpa] (GB:ABK93876.1) zinc finger (CCCH‐type) family protein / RNA 
recognition motif (RRM)‐containing protein 

XY  XY1066  1066  9  5  0.9716  20.2933  O21 ‐ P2321  LG_9 ‐ 7.76   ‐  CC2  None  105  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1075  1075  9  7  1.1329  20.4546 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0009507  44  8  4504  6.52E‐05  0.0004386  chloroplast 

gw1.IX.4200.1 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 

 ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  C2 domain‐
containing protein 

XY  XY1075  1075  9  7  1.1329  20.4546 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0005739  44  5  1513  0.00010515  0.0004386  mitochondrion 

gw1.IX.4200.1 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 

 ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  C2 domain‐
containing protein 

XY  XY1075  1075  9  7  1.1329  20.4546 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0009536  44  3  266  8.14E‐05  0.0004386  plastid 

gw1.IX.4200.1 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 

 ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  C2 domain‐
containing protein 

XY  XY1075  1075  9  7  1.1329  20.4546 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  None  69  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1076  1076  9  7  1.1529  20.4746 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0009507  51  9  4504  2.95E‐05  0.00042735  chloroplast 

gw1.IX.4200.1 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 

 ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  C2 domain‐
containing protein 

XY  XY1076  1076  9  7  1.1529  20.4746 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0009570  51  4  784  0.00018783  0.00042735  chloroplast stroma 

gw1.IX.4200.1 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 

 ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  C2 domain‐
containing protein 

XY  XY1076  1076  9  7  1.1529  20.4746 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0005739  51  6  1513  1.74E‐05  0.00042735  mitochondrion 

gw1.IX.4200.1 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 

 ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  C2 domain‐
containing protein 

XY  XY1076  1076  9  7  1.1529  20.4746 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0009536  51  3  266  0.0001268  0.00042735  plastid 

gw1.IX.4200.1 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 

 ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  C2 domain‐
containing protein 

XY  XY1076  1076  9  7  1.1529  20.4746 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  GO:0006310  113  3  298  0.00180857  0.00277778  DNA recombination  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1076  1076  9  7  1.1529  20.4746 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  GO:0006278  113  3  279  0.00149951  0.00277778 

RNA‐dependent DNA 
replication  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1076  1076  9  7  1.1529  20.4746 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  GO:0003964  113  3  281  0.00153034  0.00277778 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1077  1077  9  7  1.1729  20.4946 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0009507  59  10  4504  1.55E‐05  0.00043103  chloroplast 

gw1.IX.4200.1 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 

 ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  C2 domain‐
containing protein 

XY  XY1077  1077  9  7  1.1729  20.4946 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0009570  59  4  784  3.30E‐04  0.00043103  chloroplast stroma 

gw1.IX.4200.1 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 

 ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  C2 domain‐
containing protein 

XY  XY1077  1077  9  7  1.1729  20.4946 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0009793  59  4  606  1.24E‐04  0.00043103 

embryonic 
development ending in 
seed dormancy 

gw1.IX.4200.1 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 

 ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  C2 domain‐
containing protein 

XY  XY1077  1077  9  7  1.1729  20.4946 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0005739  59  6  1513  4.04E‐05  0.00043103  mitochondrion 

gw1.IX.4200.1 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 

 ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  C2 domain‐
containing protein 

XY  XY1077  1077  9  7  1.1729  20.4946 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0016310  59  2  50  2.05E‐04  0.00043103  phosphorylation 

gw1.IX.4200.1 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 

 ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  C2 domain‐
containing protein 

XY  XY1077  1077  9  7  1.1729  20.4946 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0009536  59  3  266  1.96E‐04  0.00043103  plastid 

gw1.IX.4200.1 >< 
estExt_fgenesh4_pg.C_LG_IX1143 

 ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) ><  C2 domain‐
containing protein 

XY  XY1077  1077  9  7  1.1729  20.4946 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  GO:0016831  149  3  129  3.60E‐04  0.0025  carboxy‐lyase activity  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1077  1077  9  7  1.1729  20.4946 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  GO:0006310  149  4  298  2.96E‐04  0.0025  DNA recombination  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1077  1077  9  7  1.1729  20.4946 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  GO:0006278  149  4  279  2.30E‐04  0.0025 

RNA‐dependent DNA 
replication  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1077  1077  9  7  1.1729  20.4946 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  GO:0003964  149  4  281  2.37E‐04  0.0025 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1078  1078  9  7  1.1929  20.5146 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0016831  154  4  129  1.32E‐05  0.0025  carboxy‐lyase activity  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1078  1078  9  7  1.1929  20.5146 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0006310  154  4  298  0.00033498  0.0025  DNA recombination  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1078  1078  9  7  1.1929  20.5146 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0006278  154  4  279  2.61E‐04  0.0025 

RNA‐dependent DNA 
replication  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1078  1078  9  7  1.1929  20.5146 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0003964  154  4  281  2.68E‐04  0.0025 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1078  1078  9  7  1.1929  20.5146 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  GO:0009507  43  9  4504  6.86E‐06  0.00055556  chloroplast  gw1.IX.4200.1   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 

XY  XY1078  1078  9  7  1.1929  20.5146 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  GO:0016310  43  2  50  0.00010881  0.00055556  phosphorylation  gw1.IX.4200.1   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 

XY  XY1079  1079  9  7  1.2129  20.5346 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0006310  117  3  298  0.00199699  0.0025  DNA recombination  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1079  1079  9  7  1.2129  20.5346 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0006278  117  3  279  0.00165639  0.0025 

RNA‐dependent DNA 
replication  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1079  1079  9  7  1.2129  20.5346 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  GO:0003964  117  3  281  0.00169038  0.0025 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1079  1079  9  7  1.2129  20.5346 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  GO:0006499  37  3  573  0.00045913  0.00063291 

N‐terminal protein 
myristoylation  gw1.IX.4200.1   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 

XY  XY1079  1079  9  7  1.2129  20.5346 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  GO:0016310  37  2  50  8.04E‐05  0.00063291  phosphorylation  gw1.IX.4200.1   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 

XY  XY1080  1080  9  7  1.2329  20.5546 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  None  64  .  .  .  .  n/a  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1254  1254  11  6  1.065  23.854 
G3981 ‐ 
G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐  CC1  GO:0009567  109  2  34  3.23E‐04  0.00039683 

double fertilization 
forming a zygote and 
endosperm  gw1.XI.151.1   S‐locus protein kinase 

XY  XY1254  1254  11  6  1.065  23.854 
G3981 ‐ 
G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐  CC1  GO:0016020  109  9  2864  3.83E‐04  0.00039683  membrane  gw1.XI.151.1   S‐locus protein kinase 

XY  XY1254  1254  11  6  1.065  23.854 
G3981 ‐ 
G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐  CC1  GO:0004867  109  2  25  1.73E‐04  0.00039683 

serine‐type 
endopeptidase inhibitor 
activity  gw1.XI.151.1   S‐locus protein kinase 



XY  XY1255  1255  11  6  1.085  23.874 
G3981 ‐ 
G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐  CC1  GO:0009567  106  2  34  3.05E‐04  0.0003876 

double fertilization 
forming a zygote and 
endosperm  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1255  1255  11  6  1.085  23.874 
G3981 ‐ 
G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐  CC1  GO:0016020  106  9  2864  0.00031091  0.0003876  membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1255  1255  11  6  1.085  23.874 
G3981 ‐ 
G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐  CC1  GO:0004867  106  2  25  0.00016389  0.0003876 

serine‐type 
endopeptidase inhibitor 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0042626  1057  10  209  4.67E‐06  9.11E‐05  ATPase activity 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0009507  1057  71  4504  5.22E‐09  9.11E‐05  chloroplast 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0012505  1057  78  4044  6.37E‐14  9.11E‐05  endomembrane system 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0016301  1057  35  1970  3.40E‐06  9.11E‐05  kinase activity 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0008152  1057  26  1264  5.05E‐06  9.11E‐05  metabolic process 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0008080  1057  6  54  3.20E‐06  9.11E‐05 

N‐acetyltransferase 
activity 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0005634  1057  46  3084  1.07E‐05  9.11E‐05  nucleus 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0006468  1057  38  2083  7.06E‐07  9.11E‐05 

protein amino acid 
phosphorylation 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0006457  1057  12  390  4.61E‐05  9.11E‐05  protein folding 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0004674  1057  13  460  5.38E‐05  9.11E‐05 

protein 
serine/threonine kinase 
activity 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0007169  1057  11  343  6.55E‐05  9.11E‐05 

transmembrane 
receptor protein 
tyrosine kinase signaling 
pathway 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC2  GO:0015746  213  2  17  3.00E‐04  0.0003937  citrate transport  grail3.0135003201   RPT3 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC2  GO:0006310  213  6  298  6.83E‐06  0.0003937  DNA recombination  grail3.0135003201   RPT3 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC2  GO:0009536  213  5  266  0.00005646  0.0003937  plastid  grail3.0135003201   RPT3 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC2  GO:0006468  213  11  2083  0.00035346  0.0003937 

protein amino acid 
phosphorylation  grail3.0135003201   RPT3 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC2  GO:0006278  213  6  279  4.70E‐06  0.0003937 

RNA‐dependent DNA 
replication  grail3.0135003201   RPT3 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC2  GO:0003964  213  6  281  4.89E‐06  0.0003937 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity  grail3.0135003201   RPT3 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0042626  926  8  209  7.94E‐05  0.00010267  ATPase activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0009507  926  53  4504  3.84E‐05  0.00010267  chloroplast 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0012505  926  76  4044  5.41E‐16  0.00010267  endomembrane system 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016301  926  34  1970  4.95E‐07  0.00010267  kinase activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 



XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005634  926  46  3084  3.30E‐07  0.00010267  nucleus 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016491  926  13  494  2.91E‐05  0.00010267  oxidoreductase activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005886  926  49  4039  0.00003575  0.00010267  plasma membrane 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0006468  926  35  2083  6.20E‐07  0.00010267 
protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0003700  926  34  2456  4.85E‐05  0.00010267 
transcription factor 
activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0009507  880  53  4504  9.86E‐06  0.00010288  chloroplast 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0012505  880  74  4044  3.65E‐16  0.00010288  endomembrane system 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016301  880  34  1970  1.56E‐07  0.00010288  kinase activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 



XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016020  880  36  2864  7.26E‐05  0.00010288  membrane 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005634  880  43  3084  1.20E‐06  0.00010288  nucleus 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016491  880  12  494  7.69E‐05  0.00010288  oxidoreductase activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0006468  880  34  2083  5.47E‐07  0.00010288 
protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0003700  880  33  2456  4.16E‐05  0.00010288 
transcription factor 
activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0009507  839  51  4504  1.12E‐05  0.00010965  chloroplast 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 ><  ><  ><  ><  ><  
><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0012505  839  71  4044  1.04E‐15  0.00010965  endomembrane system 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 ><  ><  ><  ><  ><  
><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005179  839  2  3  1.04E‐04  0.00010965  hormone activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 ><  ><  ><  ><  ><  
><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016301  839  31  1970  1.36E‐06  0.00010965  kinase activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 ><  ><  ><  ><  ><  
><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005634  839  38  3084  0.00002566  0.00010965  nucleus 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐



estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 ><  ><  ><  ><  ><  
><  ><  ><  >< 

containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0006468  839  31  2083  4.15E‐06  0.00010965 
protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 ><  ><  ><  ><  ><  
><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0003700  839  31  2456  9.09E‐05  0.00010965 
transcription factor 
activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 ><  ><  ><  ><  ><  
><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0012505  767  67  4044  1.41E‐15  0.00011737  endomembrane system 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase 
family protein ><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005179  767  2  3  8.72E‐05  0.00011737  hormone activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase 
family protein ><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016301  767  28  1970  5.37E‐06  0.00011737  kinase activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase 
family protein ><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0046872  767  7  184  7.24E‐05  0.00011737  metal ion binding 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase 
family protein ><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005634  767  34  3084  9.95E‐05  0.00011737  nucleus 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase 
family protein ><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0006468  767  26  2083  9.67E‐05  0.00011737 
protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase 
family protein ><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0003700  767  29  2456  1.02E‐04  0.00011737 
transcription factor 
activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase 
family protein ><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0012505  678  57  4044  8.46E‐13  0.00013298  endomembrane system 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005179  678  2  3  6.81E‐05  0.00013298  hormone activity 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 



XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016301  678  24  1970  3.94E‐05  0.00013298  kinase activity 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0008152  678  18  1264  5.26E‐05  0.00013298  metabolic process 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0006813  678  5  88  0.00006922  0.00013298  potassium ion transport 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0006468  678  24  2083  9.22E‐05  0.00013298 
protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0009416  678  8  268  5.21E‐05  0.00013298 
response to light 
stimulus 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0003700  678  27  2456  7.49E‐05  0.00013298 
transcription factor 
activity 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1525  1525  15  3  0.5003  28.9527 
G4047 ‐ 
rP520  LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  CC1  GO:0009630  16  2  36  7.49E‐06  0.00081967  gravitropism 

grail3.0043009701 >< 
eugene3.00150576 >< gw1.XV.1351.1 

 calcium‐binding protein ><  similar to hypothetical protein OsJ_001206 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11381.1); similar to Os01g0271000 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001042705.1); similar to 
hypothetical protein OsI_001310 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY73463.1) ><  transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 

XY  XY1525  1525  15  3  0.5003  28.9527 
G4047 ‐ 
rP520  LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  CC1  GO:0005834  16  2  98  5.63E‐05  0.00081967 

heterotrimeric G‐
protein complex 

grail3.0043009701 >< 
eugene3.00150576 >< gw1.XV.1351.1 

 calcium‐binding protein ><  similar to hypothetical protein OsJ_001206 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11381.1); similar to Os01g0271000 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001042705.1); similar to 
hypothetical protein OsI_001310 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY73463.1) ><  transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 

XY  XY1525  1525  15  3  0.5003  28.9527 
G4047 ‐ 
rP520  LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  CC1  GO:0006508  16  3  593  3.90E‐05  0.00081967  proteolysis 

grail3.0043009701 >< 
eugene3.00150576 >< gw1.XV.1351.1 

 calcium‐binding protein ><  similar to hypothetical protein OsJ_001206 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11381.1); similar to Os01g0271000 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001042705.1); similar to 
hypothetical protein OsI_001310 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY73463.1) ><  transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 

XY  XY1525  1525  15  3  0.5003  28.9527 
G4047 ‐ 
rP520  LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  CC1  GO:0048364  16  2  136  1.08E‐04  0.00081967  root development 

grail3.0043009701 >< 
eugene3.00150576 >< gw1.XV.1351.1 

 calcium‐binding protein ><  similar to hypothetical protein OsJ_001206 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11381.1); similar to Os01g0271000 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001042705.1); similar to 
hypothetical protein OsI_001310 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY73463.1) ><  transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 

XY  XY1525  1525  15  3  0.5003  28.9527 
G4047 ‐ 
rP520  LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  CC1  GO:0005773  16  3  1018  1.92E‐04  0.00081967  vacuole 

grail3.0043009701 >< 
eugene3.00150576 >< gw1.XV.1351.1 

 calcium‐binding protein ><  similar to hypothetical protein OsJ_001206 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11381.1); similar to Os01g0271000 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001042705.1); similar to 
hypothetical protein OsI_001310 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY73463.1) ><  transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 

XY  XY1552  1552  15  5  1.0154  29.4678 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  None  93  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1555  1555  15  5  1.0754  29.5278 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010158  163  2  18  0.00019813  0.00032895 

abaxial cell fate 
specification  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1555  1555  15  5  1.0754  29.5278 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0045165  163  2  16  0.00015563  0.00032895  cell fate commitment  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1555  1555  15  5  1.0754  29.5278 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010159  163  2  8  3.65E‐05  0.00032895 

specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1556  1556  15  5  1.0954  29.5478 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010158  178  2  18  2.36E‐04  0.00032468 

abaxial cell fate 
specification  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1556  1556  15  5  1.0954  29.5478 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0045165  178  2  16  0.00018551  0.00032468  cell fate commitment  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1556  1556  15  5  1.0954  29.5478 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010159  178  2  8  4.36E‐05  0.00032468 

specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1557  1557  15  5  1.1154  29.5678 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0045165  200  2  16  2.34E‐04  0.00029412  cell fate commitment  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1557  1557  15  5  1.1154  29.5678 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010159  200  2  8  5.50E‐05  0.00029412 

specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1558  1558  15  5  1.1354  29.5878 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010158  202  2  18  3.04E‐04  0.0003125 

abaxial cell fate 
specification  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1558  1558  15  5  1.1354  29.5878 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0045165  202  2  16  2.39E‐04  0.0003125  cell fate commitment  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1558  1558  15  5  1.1354  29.5878 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010159  202  2  8  5.61E‐05  0.0003125 

specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1559  1559  15  5  1.1554  29.6078 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010158  186  2  18  0.00025774  0.00030864 

abaxial cell fate 
specification  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1559  1559  15  5  1.1554  29.6078 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0045165  186  2  16  2.03E‐04  0.00030864  cell fate commitment  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1559  1559  15  5  1.1554  29.6078 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010159  186  2  8  4.76E‐05  0.00030864 

specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 



XY  XY1560  1560  15  5  1.1754  29.6278 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010158  177  2  18  0.0002335  0.00033333 

abaxial cell fate 
specification  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1560  1560  15  5  1.1754  29.6278 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0045165  177  2  16  0.00018344  0.00033333  cell fate commitment  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1560  1560  15  5  1.1754  29.6278 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010159  177  2  8  4.31E‐05  0.00033333 

specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1561  1561  15  5  1.1954  29.6478 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  None  154  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1564  1564  15  5  1.2554  29.7078 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  None  91  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1629  1629  17  1  0.0001  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC1  None  30  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1629  1629  17  1  0.0001  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0031225  25  3  319  2.49E‐05  0.00080645  anchored to membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1629  1629  17  1  0.0001  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0005886  25  6  4039  0.00005878  0.00080645  plasma membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1629  1629  17  1  0.0001  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0016757  25  3  584  0.00014898  0.00080645  transferase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1629  1629  17  1  0.0001  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0016758  25  2  132  2.54E‐04  0.00080645  transferase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1629  1629  17  1  0.0001  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0003979  25  2  4  1.79E‐07  0.00080645 
UDP‐glucose 6‐
dehydrogenase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC1  None  21  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0012505  101  12  4044  3.21E‐05  0.00035971  endomembrane system  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0016020  101  10  2864  4.00E‐05  0.00035971  membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0005515  101  12  2885  1.09E‐06  0.00035971  protein binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0007165  101  4  411  0.00022662  0.00035971  signal transduction  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0016757  101  5  584  6.63E‐05  0.00035971  transferase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0008270  101  6  1156  0.00018919  0.00035971  zinc ion binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1644  1644  17  2  0.295  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0015995  78  2  45  0.00029065  0.00044643 
chlorophyll biosynthetic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1644  1644  17  2  0.295  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0009507  78  10  4504  0.00018022  0.00044643  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1644  1644  17  2  0.295  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0012505  78  10  4044  7.50E‐05  0.00044643  endomembrane system  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1644  1644  17  2  0.295  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0006499  78  4  573  2.96E‐04  0.00044643 
N‐terminal protein 
myristoylation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1644  1644  17  2  0.295  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005515  78  10  2885  4.24E‐06  0.00044643  protein binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1644  1644  17  2  0.295  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0007165  78  4  411  8.34E‐05  0.00044643  signal transduction  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1664  1664  17  3  0.6805  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC1  None  22  .  .  .  .  n/a  eugene3.00640244 
 SPL12 (SQUAMOSA PROMOTER‐BINDING PROTEIN‐LIKE 12); transcription 
factor 

XY  XY1664  1664  17  3  0.6805  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC2  GO:0006468  22  4  2083  0.00027391  0.00151515 
protein amino acid 
phosphorylation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1664  1664  17  3  0.6805  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC3  None  13  .  .  .  .  n/a  fgenesh4_pg.C_scaffold_170000040 
 RLK902 (receptor‐like kinase 902); ATP binding / kinase/ protein 
serine/threonine kinase 

XY  XY1666  1666  17  3  0.7205  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC2  None  39  .  .  .  .  n/a 
fgenesh4_pg.C_scaffold_64000001 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_170000040 

 F‐box family protein ><  RLK902 (receptor‐like kinase 902); ATP binding / 
kinase/ protein serine/threonine kinase 

XY  XY1667  1667  17  3  0.7405  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC2  None  39  .  .  .  .  n/a 
fgenesh4_pg.C_scaffold_64000001 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_170000040 

 F‐box family protein ><  RLK902 (receptor‐like kinase 902); ATP binding / 
kinase/ protein serine/threonine kinase 

XY  XY1079  1079  9  7  1.2129  20.5346 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  GO:0006499  37  3  573  0.00045913  0.00063291 

N‐terminal protein 
myristoylation  gw1.IX.4200.1   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 

XY  XY1079  1079  9  7  1.2129  20.5346 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  GO:0016310  37  2  50  8.04E‐05  0.00063291  phosphorylation  gw1.IX.4200.1   ATRBL1 (ARABIDOPSIS THALIANA RHOMBOID‐LIKE 1) 

XY  XY1080  1080  9  7  1.2329  20.5546 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC1  None  64  .  .  .  .  n/a  grail3.0001128401  No Hits 

XY  XY1080  1080  9  7  1.2329  20.5546 
G2097 ‐ 
G1949  LG_9 ‐ 9.38  LG_9 ‐ 11.53  CC2  None  23  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1254  1254  11  6  1.065  23.854 
G3981 ‐ 
G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐  CC1  GO:0009567  109  2  34  0.00032259  0.00039683 

double fertilization 
forming a zygote and 
endosperm  gw1.XI.151.1   S‐locus protein kinase 

XY  XY1254  1254  11  6  1.065  23.854 
G3981 ‐ 
G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐  CC1  GO:0016020  109  9  2864  0.00038255  0.00039683  membrane  gw1.XI.151.1   S‐locus protein kinase 

XY  XY1254  1254  11  6  1.065  23.854 
G3981 ‐ 
G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐  CC1  GO:0004867  109  2  25  0.00017329  0.00039683 

serine‐type 
endopeptidase inhibitor 
activity  gw1.XI.151.1   S‐locus protein kinase 

XY  XY1255  1255  11  6  1.085  23.874 
G3981 ‐ 
G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐  CC1  GO:0009567  106  2  34  0.00030513  0.0003876 

double fertilization 
forming a zygote and 
endosperm  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1255  1255  11  6  1.085  23.874 
G3981 ‐ 
G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐  CC1  GO:0016020  106  9  2864  0.00031091  0.0003876  membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1255  1255  11  6  1.085  23.874 
G3981 ‐ 
G3037  LG_11 ‐ 14.49  scaffold_140 ‐  CC1  GO:0004867  106  2  25  0.00016389  0.0003876 

serine‐type 
endopeptidase inhibitor 
activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0042626  1057  10  209  4.67E‐06  9.11E‐05  ATPase activity 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0009507  1057  71  4504  5.22E‐09  9.11E‐05  chloroplast 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0012505  1057  78  4044  6.37E‐14  9.11E‐05  endomembrane system 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0016301  1057  35  1970  3.40E‐06  9.11E‐05  kinase activity 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0008152  1057  26  1264  5.05E‐06  9.11E‐05  metabolic process 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0008080  1057  6  54  3.20E‐06  9.11E‐05 

N‐acetyltransferase 
activity 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0005634  1057  46  3084  1.07E‐05  9.11E‐05  nucleus 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0006468  1057  38  2083  7.06E‐07  9.11E‐05 

protein amino acid 
phosphorylation 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0006457  1057  12  390  4.61E‐05  9.11E‐05  protein folding 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0004674  1057  13  460  5.38E‐05  9.11E‐05 

protein 
serine/threonine kinase 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 



activity 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC1  GO:0007169  1057  11  343  0.00006548  9.11E‐05 

transmembrane 
receptor protein 
tyrosine kinase signaling 
pathway 

gw1.135.75.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016  No Hits ><  F‐box family protein 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC2  GO:0015746  213  2  17  0.00030034  0.0003937  citrate transport  grail3.0135003201   RPT3 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC2  GO:0006310  213  6  298  6.83E‐06  0.0003937  DNA recombination  grail3.0135003201   RPT3 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC2  GO:0009536  213  5  266  0.00005646  0.0003937  plastid  grail3.0135003201   RPT3 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC2  GO:0006468  213  11  2083  0.00035346  0.0003937 

protein amino acid 
phosphorylation  grail3.0135003201   RPT3 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC2  GO:0006278  213  6  279  4.70E‐06  0.0003937 

RNA‐dependent DNA 
replication  grail3.0135003201   RPT3 

XY  XY1386  1386  14  1  0.0001  26.3325 
rS554 ‐ 
G1866  scaffold_180 ‐  scaffold_135 ‐  CC2  GO:0003964  213  6  281  4.89E‐06  0.0003937 

RNA‐directed DNA 
polymerase activity  grail3.0135003201   RPT3 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0042626  926  8  209  0.00007944  0.00010267  ATPase activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0009507  926  53  4504  3.84E‐05  0.00010267  chloroplast 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0012505  926  76  4044  5.41E‐16  0.00010267  endomembrane system 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016301  926  34  1970  4.95E‐07  0.00010267  kinase activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005634  926  46  3084  3.30E‐07  0.00010267  nucleus 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016491  926  13  494  2.91E‐05  0.00010267  oxidoreductase activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005886  926  49  4039  0.00003575  0.00010267  plasma membrane 
eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 



>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0006468  926  35  2083  6.20E‐07  0.00010267 
protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1395  1395  14  2  0.1637  26.4961  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0003700  926  34  2456  0.00004845  0.00010267 
transcription factor 
activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
eugene3.00400280 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 >< 
eugene3.00400242 ><  ><  ><  ><  ><  
>< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45530.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45540.1); similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G45460.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO39193.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF594 (InterPro:IPR007658) ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  
unknown protein ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0009507  880  53  4504  9.86E‐06  0.00010288  chloroplast 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0012505  880  74  4044  3.65E‐16  0.00010288  endomembrane system 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016301  880  34  1970  1.56E‐07  0.00010288  kinase activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016020  880  36  2864  7.26E‐05  0.00010288  membrane 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005634  880  43  3084  1.20E‐06  0.00010288  nucleus 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016491  880  12  494  7.69E‐05  0.00010288  oxidoreductase activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 



>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0006468  880  34  2083  5.47E‐07  0.00010288 
protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1396  1396  14  2  0.1837  26.5161  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0003700  880  33  2456  4.16E‐05  0.00010288 
transcription factor 
activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000047 ><  
><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  transcription regulatory protein SNF2 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0009507  839  51  4504  1.12E‐05  0.00010965  chloroplast 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 ><  ><  ><  ><  ><  
><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0012505  839  71  4044  1.04E‐15  0.00010965  endomembrane system 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 ><  ><  ><  ><  ><  
><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005179  839  2  3  0.00010429  0.00010965  hormone activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 ><  ><  ><  ><  ><  
><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016301  839  31  1970  1.36E‐06  0.00010965  kinase activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 ><  ><  ><  ><  ><  
><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005634  839  38  3084  0.00002566  0.00010965  nucleus 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 ><  ><  ><  ><  ><  
><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0006468  839  31  2083  4.15E‐06  0.00010965 
protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 ><  ><  ><  ><  ><  
><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 

XY  XY1397  1397  14  2  0.2037  26.5361  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0003700  839  31  2456  9.09E‐05  0.00010965 
transcription factor 
activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
estExt_fgenesh4_pm.C_400146 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 ><  ><  ><  ><  ><  
><  ><  ><  >< 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  ankyrin repeat family protein ><  
enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein ><  EREBP ><  F‐box family 
protein ><  malate dehydrogenase ><  pentatricopeptide (PPR) repeat‐
containing protein ><  similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] 
(TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] 
(GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF247 ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  ><  >< 



XY  XY1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0012505  767  67  4044  1.41E‐15  0.00011737  endomembrane system 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase 
family protein ><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005179  767  2  3  8.72E‐05  0.00011737  hormone activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase 
family protein ><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016301  767  28  1970  5.37E‐06  0.00011737  kinase activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase 
family protein ><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0046872  767  7  184  7.24E‐05  0.00011737  metal ion binding 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase 
family protein ><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005634  767  34  3084  0.00009952  0.00011737  nucleus 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase 
family protein ><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0006468  767  26  2083  9.67E‐05  0.00011737 
protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase 
family protein ><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1398  1398  14  2  0.2237  26.5561  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0003700  767  29  2456  0.0001019  0.00011737 
transcription factor 
activity 

eugene3.01350006 >< 
fgenesh1_pg.C_scaffold_135000010 
>< gw1.135.75.1 >< gw1.40.747.1 >< 
gw1.40.97.1 >< eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase 
family protein ><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0012505  678  57  4044  8.46E‐13  0.00013298  endomembrane system 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0005179  678  2  3  6.81E‐05  0.00013298  hormone activity 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0016301  678  24  1970  3.94E‐05  0.00013298  kinase activity 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0008152  678  18  1264  0.00005263  0.00013298  metabolic process 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0006813  678  5  88  0.00006922  0.00013298  potassium ion transport 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0006468  678  24  2083  0.00009221  0.00013298 
protein amino acid 
phosphorylation 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 



XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0009416  678  8  268  5.21E‐05  0.00013298 
response to light 
stimulus 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1399  1399  14  2  0.2437  26.5761  G1866 ‐ O59  scaffold_135 ‐  scaffold_40 ‐  CC1  GO:0003700  678  27  2456  7.49E‐05  0.00013298 
transcription factor 
activity 

eugene3.01350006 >< gw1.135.75.1 
>< gw1.40.747.1 >< gw1.40.97.1 >< 
eugene3.00400126 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_135000016 
>< gw1.40.94.1 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_40000021 >< 
eugene3.00400070 

No Hits >< No Hits ><  AMY1 ><  enoyl‐CoA hydratase/isomerase family protein 
><  EREBP ><  F‐box family protein ><  malate dehydrogenase ><  
pentatricopeptide (PPR) repeat‐containing protein ><  similar to unknown 
protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G22560.1); similar to unnamed protein 
product [Vitis vinifera] (GB:CAO15956.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF247 

XY  XY1525  1525  15  3  0.5003  28.9527 
G4047 ‐ 
rP520  LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  CC1  GO:0009630  16  2  36  7.49E‐06  0.00081967  gravitropism 

grail3.0043009701 >< 
eugene3.00150576 >< gw1.XV.1351.1 

 calcium‐binding protein ><  similar to hypothetical protein OsJ_001206 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11381.1); similar to Os01g0271000 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001042705.1); similar to 
hypothetical protein OsI_001310 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY73463.1) ><  transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 

XY  XY1525  1525  15  3  0.5003  28.9527 
G4047 ‐ 
rP520  LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  CC1  GO:0005834  16  2  98  5.63E‐05  0.00081967 

heterotrimeric G‐
protein complex 

grail3.0043009701 >< 
eugene3.00150576 >< gw1.XV.1351.1 

 calcium‐binding protein ><  similar to hypothetical protein OsJ_001206 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11381.1); similar to Os01g0271000 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001042705.1); similar to 
hypothetical protein OsI_001310 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY73463.1) ><  transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 

XY  XY1525  1525  15  3  0.5003  28.9527 
G4047 ‐ 
rP520  LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  CC1  GO:0006508  16  3  593  3.90E‐05  0.00081967  proteolysis 

grail3.0043009701 >< 
eugene3.00150576 >< gw1.XV.1351.1 

 calcium‐binding protein ><  similar to hypothetical protein OsJ_001206 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11381.1); similar to Os01g0271000 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001042705.1); similar to 
hypothetical protein OsI_001310 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY73463.1) ><  transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 

XY  XY1525  1525  15  3  0.5003  28.9527 
G4047 ‐ 
rP520  LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  CC1  GO:0048364  16  2  136  0.0001084  0.00081967  root development 

grail3.0043009701 >< 
eugene3.00150576 >< gw1.XV.1351.1 

 calcium‐binding protein ><  similar to hypothetical protein OsJ_001206 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11381.1); similar to Os01g0271000 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001042705.1); similar to 
hypothetical protein OsI_001310 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY73463.1) ><  transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 

XY  XY1525  1525  15  3  0.5003  28.9527 
G4047 ‐ 
rP520  LG_15 ‐ 2.66  LG_15 ‐ 7.35  CC1  GO:0005773  16  3  1018  0.00019212  0.00081967  vacuole 

grail3.0043009701 >< 
eugene3.00150576 >< gw1.XV.1351.1 

 calcium‐binding protein ><  similar to hypothetical protein OsJ_001206 [Oryza 
sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:EAZ11381.1); similar to Os01g0271000 
[Oryza sativa (japonica cultivar‐group)] (GB:NP_001042705.1); similar to 
hypothetical protein OsI_001310 [Oryza sativa (indica cultivar‐group)] 
(GB:EAY73463.1) ><  transducin family protein / WD‐40 repeat family protein 

XY  XY1552  1552  15  5  1.0154  29.4678 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  None  93  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1555  1555  15  5  1.0754  29.5278 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010158  163  2  18  0.00019813  0.00032895 

abaxial cell fate 
specification  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1555  1555  15  5  1.0754  29.5278 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0045165  163  2  16  0.00015563  0.00032895  cell fate commitment  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1555  1555  15  5  1.0754  29.5278 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010159  163  2  8  3.65E‐05  0.00032895 

specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1556  1556  15  5  1.0954  29.5478 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010158  178  2  18  0.00023613  0.00032468 

abaxial cell fate 
specification  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1556  1556  15  5  1.0954  29.5478 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0045165  178  2  16  0.00018551  0.00032468  cell fate commitment  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1556  1556  15  5  1.0954  29.5478 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010159  178  2  8  4.36E‐05  0.00032468 

specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1557  1557  15  5  1.1154  29.5678 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0045165  200  2  16  0.000234  0.00029412  cell fate commitment  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1557  1557  15  5  1.1154  29.5678 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010159  200  2  8  5.50E‐05  0.00029412 

specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1558  1558  15  5  1.1354  29.5878 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010158  202  2  18  0.00030376  0.0003125 

abaxial cell fate 
specification  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1558  1558  15  5  1.1354  29.5878 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0045165  202  2  16  0.00023869  0.0003125  cell fate commitment  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1558  1558  15  5  1.1354  29.5878 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010159  202  2  8  5.61E‐05  0.0003125 

specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1559  1559  15  5  1.1554  29.6078 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010158  186  2  18  0.00025774  0.00030864 

abaxial cell fate 
specification  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1559  1559  15  5  1.1554  29.6078 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0045165  186  2  16  0.0002025  0.00030864  cell fate commitment  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1559  1559  15  5  1.1554  29.6078 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010159  186  2  8  4.76E‐05  0.00030864 

specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1560  1560  15  5  1.1754  29.6278 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010158  177  2  18  0.0002335  0.00033333 

abaxial cell fate 
specification  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1560  1560  15  5  1.1754  29.6278 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0045165  177  2  16  0.00018344  0.00033333  cell fate commitment  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1560  1560  15  5  1.1754  29.6278 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  GO:0010159  177  2  8  4.31E‐05  0.00033333 

specification of organ 
position  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1561  1561  15  5  1.1954  29.6478 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  None  154  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1564  1564  15  5  1.2554  29.7078 
rP2585 ‐ 
G3333  LG_15 ‐ 8.72  LG_15 ‐ 9.7  CC1  None  91  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1629  1629  17  1  0.0001  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC1  None  30  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1629  1629  17  1  0.0001  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0031225  25  3  319  2.49E‐05  0.00080645  anchored to membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1629  1629  17  1  0.0001  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0005886  25  6  4039  0.00005878  0.00080645  plasma membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1629  1629  17  1  0.0001  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0016757  25  3  584  0.00014898  0.00080645  transferase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1629  1629  17  1  0.0001  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0016758  25  2  132  0.00025391  0.00080645  transferase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1629  1629  17  1  0.0001  30.8949  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0003979  25  2  4  1.79E‐07  0.00080645 
UDP‐glucose 6‐
dehydrogenase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC1  None  21  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0012505  101  12  4044  3.21E‐05  0.00035971  endomembrane system  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0016020  101  10  2864  4.00E‐05  0.00035971  membrane  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  None  101  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 



XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0005515  101  12  2885  1.09E‐06  0.00035971  protein binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0007165  101  4  411  0.00022662  0.00035971  signal transduction  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0016757  101  5  584  6.63E‐05  0.00035971  transferase activity  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1643  1643  17  1  0.2801  31.1749  E533 ‐ E408  scaffold_821 ‐  scaffold_170 ‐  CC2  GO:0008270  101  6  1156  0.00018919  0.00035971  zinc ion binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1644  1644  17  2  0.295  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  None  78  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1644  1644  17  2  0.295  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0015995  78  2  45  0.00029065  0.00044643 
chlorophyll biosynthetic 
process  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1644  1644  17  2  0.295  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0009507  78  10  4504  0.00018022  0.00044643  chloroplast  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1644  1644  17  2  0.295  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0012505  78  10  4044  7.50E‐05  0.00044643  endomembrane system  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1644  1644  17  2  0.295  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  None  78  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1644  1644  17  2  0.295  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0006499  78  4  573  0.00029594  0.00044643 
N‐terminal protein 
myristoylation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1644  1644  17  2  0.295  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0005515  78  10  2885  4.24E‐06  0.00044643  protein binding  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1644  1644  17  2  0.295  31.1898  E408 ‐ G125  scaffold_170 ‐   ‐  CC1  GO:0007165  78  4  411  8.34E‐05  0.00044643  signal transduction  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1664  1664  17  3  0.6805  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC1  None  22  .  .  .  .  n/a  eugene3.00640244 
 SPL12 (SQUAMOSA PROMOTER‐BINDING PROTEIN‐LIKE 12); transcription 
factor 

XY  XY1664  1664  17  3  0.6805  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC2  None  22  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1664  1664  17  3  0.6805  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC2  GO:0006468  22  4  2083  0.00027391  0.00151515 
protein amino acid 
phosphorylation  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1664  1664  17  3  0.6805  31.5753  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC3  None  13  .  .  .  .  n/a  fgenesh4_pg.C_scaffold_170000040 
 RLK902 (receptor‐like kinase 902); ATP binding / kinase/ protein 
serine/threonine kinase 

XY  XY1666  1666  17  3  0.7205  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC1  None  46  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1666  1666  17  3  0.7205  31.6153  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC2  None  39  .  .  .  .  n/a 
fgenesh4_pg.C_scaffold_64000001 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_170000040 

 F‐box family protein ><  RLK902 (receptor‐like kinase 902); ATP binding / 
kinase/ protein serine/threonine kinase 

XY  XY1667  1667  17  3  0.7405  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC1  None  48  .  .  .  .  n/a  no cis‐eQTL‐based regulator identified 

XY  XY1667  1667  17  3  0.7405  31.6353  G125 ‐ rG880   ‐  scaffold_64 ‐  CC2  None  39  .  .  .  .  n/a 
fgenesh4_pg.C_scaffold_64000001 >< 
fgenesh4_pg.C_scaffold_170000040 

 F‐box family protein ><  RLK902 (receptor‐like kinase 902); ATP binding / 
kinase/ protein serine/threonine kinase 

 



Table S7. Annotation of members and putative regulators of a leaf‐specific co‐expression network enriched for chloroplast biogenesis and 
functionality. 

Gene Model 
Network 
Edges 

Best Hit 
(Arabidopsis) 

Description/Function 
Chloroplast 
Associateda 

Cis‐
regulated 

Candidate 
Regulator 

Gene ID# 
Figure 4 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_I7940  4  AT1G29880   glycyl‐tRNA synthetase / glycine‐‐tRNA ligase  N  N  1 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_IV2768  2  AT3G15010   RNA recognition motif (RRM)‐containing protein  N  N  2 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_IX1928  2  AT1G49380   cytochrome c biogenesis protein family  Y  N  3 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_VI1166  1  AT3G52750   FTSZ2‐2 (FtsZ2‐2); structural molecule  Y  Y  √  4 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_X3683  15  AT3G06980   DEAD/DEAH box helicase  Y  N  5 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XIII0363  21  AT5G58250 
 similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN75840.1); contains 
domain PD020337 (PD020337) 

Y  N 
 

6 

estExt_Genewise1_v1.C_LG_XV1465  3  AT5G62840   phosphoglycerate/bisphosphoglycerate mutase family protein  Y  N  7 

estExt_fgenesh4_kg.C_LG_I0088  14  AT4G34290   SWIB complex BAF60b domain‐containing protein  Y  N  8 

estExt_fgenesh4_kg.C_LG_XV0016  7  AT3G48680 
 GAMMA CAL2 (GAMMA CARBONIC ANHYDRASE‐LIKE 2); acyltransferase/ 
transferase 

Y  N 
 

9 

estExt_fgenesh4_pg.C_LG_I2552  3  AT5G08650   GTP‐binding protein LepA  Y  N  10 

estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI0491  15  AT4G02530   chloroplast thylakoid lumen protein  Y  Y  √  11 

estExt_fgenesh4_pg.C_LG_VI1540  1  AT4G33030   SQD1 (sulfoquinovosyldiacylglycerol 1); UDPsulfoquinovose synthase  Y  N 
 

12 

estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XIX0756  2  AT1G35680   50S ribosomal protein L21  Y  N  13 

estExt_fgenesh4_pg.C_LG_XVII0327  11  AT3G01280   porin  Y  N  14 

estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0206  7  AT2G21250   mannose 6‐phosphate reductase (NADPH‐dependent)  N  N  15 

estExt_fgenesh4_pm.C_LG_IX0706  11  AT2G28000   SLP  Y  N  16 

estExt_fgenesh4_pm.C_LG_V0614  1  AT3G49990 
 similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61051.1); 
contains InterPro domain Low temperature viability protein 
(InterPro:IPR007307) 

N  N 
 

17 

eugene3.00011927  17  AT5G14910   heavy‐metal‐associated domain‐containing protein  Y  N  18 

eugene3.00031286  1  AT5G47900 
 similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G27730.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO68737.1) 

N  N 
 

19 

eugene3.00060837  5  AT3G09050 
 similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96465.1) 

Y  Y 
 

20 



eugene3.00111342  3  AT5G44450 

similar to hypothetical protein OsI_013284 [Oryza sativa (indica cultivar‐
group)] (GB:EAY92051.1); similar to unknown protein [Oryza sativa (japonica 
cultivar‐group)] (GB:AAK09232.1); contains InterPro domain Protein of 
unknown function DUF858 

Y  N 
 

21 

eugene3.00190981  2  AT1G06950   TIC110  Y  N  22 

fgenesh4_pg.C_LG_VI000277  9  AT3G56650   thylakoid lumenal 20 kDa protein  Y  N  23 

fgenesh4_pg.C_LG_VIII001084  20  AT3G25920   RPL15 (ribosomal protein L15)  Y  N  24 

fgenesh4_pm.C_LG_VIII000641  3  AT1G14270   CAAX amino terminal protease family protein  N  N  25 

grail3.0003038902  2  AT3G63410   APG1  Y  N  26 

grail3.0013033101  8  AT5G11450   oxygen‐evolving complex‐related  Y  N  27 

grail3.0023008101  1  AT5G57170   macrophage migration inhibitory factor family protein / MIF family protein  Y  Y 
 

28 

grail3.0024031501  2  AT2G41530 
 ATSFGH (ARABIDOPSIS THALIANA S‐FORMYLGLUTATHIONE HYDROLASE); S‐
formylglutathione hydrolase/ hydrolase 

N  Y 
 

29 

gw1.I.1156.1  7  AT5G59250   sugar transporter family protein  Y  N  30 

gw1.I.5571.1  12  AT1G32990 
 PRPL11 (PLASTID RIBOSOMAL PROTEIN L11); structural constituent of 
ribosome 

Y  N 
 

31 

gw1.I.976.1  4  AT2G29650   inorganic phosphate transporter  Y  N  32 

gw1.IV.11.1  1  AT3G29185 
 similar to hypothetical protein MtrDRAFT_AC147482g2v2 [Medicago 
truncatula] (GB:ABD32485.1) 

Y  N 
 

33 

gw1.IV.1864.1  5  AT4G21210   phosphoprotein phosphatase/ protein kinase  Y  N  34 

gw1.IV.3048.1  22  AT2G33800   ribosomal protein S5 family protein  Y  N  35 

gw1.VI.2404.1  11  AT2G41680   thioredoxin reductase  Y  Y  √  36 

gw1.VII.4002.1  2  AT5G65470 

 similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT4G24530.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO61608.1); similar 
to unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK95421.1); similar to hypothetical 
protein [Vitis vinifera] (GB:CAN78778.1); contains InterPro domain Protein 
of unknown function DUF246 

N  N 
 

37 

gw1.X.2172.1  1  AT3G55460   SCL30 (SC35‐like splicing factor 30); RNA binding  N  N  38 

gw1.X.2264.1  7  AT3G55400   OVA1 (OVULE ABORTION 1); ATP binding / aminoacyl‐tRNA ligase  Y  N 
 

39 

gw1.XIII.1619.1  2  AT3G04550 
 similar to unknown protein [Arabidopsis thaliana] (TAIR:AT5G28500.1); 
similar to unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO65032.1) 

Y  N 
 

40 



eugene3.00440183  5  AT1G65720 
 similar to hypothetical protein [Vitis vinifera] (GB:CAN83711.1); similar to 
unnamed protein product [Vitis vinifera] (GB:CAO22167.1); similar to 
unknown [Populus trichocarpa] (GB:ABK94059.1) 

N  N 
 

41 

eugene3.00860035  3  AT4G24280 
 CPHSC70‐1 (chloroplast heat shock protein 70‐1); ATP binding / unfolded 
protein binding 

Y  N 
 

42 

eugene3.01180078  6  AT4G17090   BAM3  Y  N  43 

eugene3.01570036  13  AT1G67280   lactoylglutathione lyase  Y  N  44 

grail3.0107000401  15  AT3G15190   chloroplast 30S ribosomal protein S20  Y  N  45 

gw1.16424.1.1  2  AT3G14600   60S ribosomal protein L18A (RPL18aC)  N  N  46 

gw1.210.7.1  1  AT5G49020   protein arginine N‐methyltransferase family protein  N  N  47 

gw1.129.1.1  3  AT1G74730 
 similar to unknown [Populus trichocarpa x Populus deltoides] 
(GB:ABK96654.1); contains InterPro domain Protein of unknown function 
DUF1118 (InterPro:IPR009500) 

Y  N 
 

48 

gw1.XVI.617.1  3  AT4G16390   chloroplastic RNA‐binding protein P67  Y  N  49 
a Chloroplast association judged by membership in GO category GO:009507 (chloroplast) or its associated daughter terms in the GO hierarchy. 

 



Table S8. Significantly enriched regulatory motifs in in leaf (LF), xylem (XY) and root (RT) networks. 

Tissue 
Network 
ID  Interval  Network  Motif Seq 

Two‐Tailed 
Fisher P‐
value 

One Tail 
(enriched) 
Fisher P‐
value 

Non‐
network 
Present 

Network 
Present 

Non‐
network 
Absent 

Network 
Absent 

Bonferroni 
P‐value 
Threshold  Motif ID  Functional Descriptor 

LF  LF1  1  CC1  AGATC  0.00020636  0.00012364  36325  30  12711  0  0.00013889  CArG 
LF  LF734  734  CC1  AATAAT  0.00011027  0.00006129  40368  50  8648  0  0.00013889  POLASIG3  Plant polyA signal; Consensus sequence for plant polyadenylation signal; 

LF  LF734  734  CC1  CCTTTT  0.00019512  0.00010119  35297  47  13719  3  0.00013889  PYRIMIDINEBOXOSRAMY1A 

Pyrimidine box found in rice (O.s.) alpha‐amylase (RAmy1A) gene; 
Gibberellin‐respons cis‐element of GARE and pyrimidine box are partially 
involved in sugar repression; Found in the promoter of barley alpha‐amylase 
(Amy2/32b) gene which is induced in the aleurone layers in response to GA; 
BPBF protein binds specifically to this site; See S000265; 

LF  LF734  734  CC1  TTWTWTTWTT  0.00012048  8.35E‐05  35127  47  13889  3  0.00013889  MARTBOX 
T‐Box; Motif found in SAR (scaffold attachment region; or matrix attachment 
region, MAR); 

LF  LF734  734  CC1  YTCANTYY  0.00018461  0.00011776  40899  50  8117  0  0.00013889  INRNTPSADB 

Inr (initiator) elements found in the tobacco psaDb gene promoter without 
TATA boxes; Light‐responsive transcription of psaDb depends on Inr, but not 
TATA box; 

LF  LF738  738  CC1  AACCCA  1.43E‐05  7.78E‐06  25655  42  23360  9  0.00013889  SEF3MOTIFGM 

SEF3binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in the 5' 
upstream region of beta‐conglycinin (7S globulin) gene; AACCCA(‐27bp‐
)AACCCA; SEF=soybean embryo factor; SEF2; SEF3; SEF4; 

LF  LF738  738  CC1  AATAAT  0.00011997  5.05E‐05  40367  51  8648  0  0.00013889  POLASIG3  Plant polyA signal; Consensus sequence for plant polyadenylation signal; 

LF  LF738  738  CC1  TTWTWTTWTT  0.00001437  9.26E‐06  35125  49  13890  2  0.00013889  MARTBOX 
T‐Box; Motif found in SAR (scaffold attachment region; or matrix attachment 
region, MAR); 

LF  LF738  738  CC1  YTCANTYY  0.00019122  9.83E‐05  40898  51  8117  0  0.00013889  INRNTPSADB 

Inr (initiator) elements found in the tobacco psaDb gene promoter without 
TATA boxes; Light‐responsive transcription of psaDb depends on Inr, but not 
TATA box; 

LF  LF1219  1219  CC1  ACGTSSSC  3.22E‐05  3.22E‐05  1987  9  47038  32  0.00013889  ABREOSRAB21 

ABA responsive element (ABRE) of wheat Em and rice (O.s.) rab21genes; 
Proposed consensus sequence for the repeated motif (Em1a and Em1b) of 
wheat Em gene; S=C/G; 

LF  LF1219  1219  CC1  GCCGCC  5.57E‐05  5.57E‐05  4554  13  44471  28  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

LF  LF1220  1220  CC1  ACGTSSSC  4.81E‐05  4.81E‐05  1984  12  47007  63  0.00013889  ABREOSRAB21 

ABA responsive element (ABRE) of wheat Em and rice (O.s.) rab21genes; 
Proposed consensus sequence for the repeated motif (Em1a and Em1b) of 
wheat Em gene; S=C/G; 

LF  LF1220  1220  CC1  GCCGCC  7.91E‐09  7.91E‐09  4542  25  44449  50  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

LF  LF1220  1220  CC1  VCGCGB  2.02E‐05  1.21E‐05  11096  34  37895  41  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

LF  LF1221  1221  CC1  ACGTSSSC  5.40E‐06  5.40E‐06  1980  16  46981  89  0.00013889  ABREOSRAB21 

ABA responsive element (ABRE) of wheat Em and rice (O.s.) rab21genes; 
Proposed consensus sequence for the repeated motif (Em1a and Em1b) of 
wheat Em gene; S=C/G; 

LF  LF1221  1221  CC1  AGCCGCC  9.78E‐05  9.78E‐05  1500  12  47461  93  0.00013889  AGCBOXNPGLB  AGC box repeated twice in a 61bp enhancer element in tobacco (N.p.) class I 



beta‐1,3‐glucanase (GLB) gene; See S000036, S000089; "GCC‐box"; Binding 
sequence of Arabidopsis AtERFs; AtERF1,2and 5 functioned as activators of 
GCC box‐dependent transcription; AtERF3and 4 acted as repressors; AtERF 
proteins are stress signal‐response factors; EREBP2binding site; Conserved in 
most PR‐protein genes; Rice MAPK (BWMK1) phosphorylates OS EREBP1, 
which enhance DNA‐binding activity of the factor to the GCC box; 

LF  LF1221  1221  CC1  AGCGGG  3.30E‐06  3.30E‐06  4283  25  44678  80  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 

LF  LF1221  1221  CC1  CCAGGTGG  4.99E‐05  4.99E‐05  597  8  48364  97  0.00013889  SITEIOSPCNA 

Site I of rice (O.s.) PCNA (proliferating cell nuclear antigen) gene; Found at ‐
201to ‐194; Resemble G‐box; May contribute in part to transcriptional 
activation; 

LF  LF1221  1221  CC1  GCCGCC  9.00E‐10  9.00E‐10  4535  32  44426  73  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

LF  LF1221  1221  CC1  RCCGAC  6.11E‐05  4.92E‐05  10294  40  38667  65  0.00013889  DRECRTCOREAT 

Core motif of DRE/CRT (dehydration‐responsive element/C‐repeat) cis‐acting 
element found in many genes in Arabidopsis and in rice; R=G/A; Os DREB1A 
bound to GCCGAC more preferentially than to ACCGAC whereas At DREB1A 
bound to both GCCGAC and ACCGAC efficiently; See S000402(ACCGAC); 
Maize ZmDREB1A bound to DRE (Qin et al. 2004); HaDREB2in Helianthus 
annuus (sunflower)(Diaz‐Martin et al. 2005); HaDREB2physically interact with 
HaHSFA9 in vitro (Diaz‐Martin et al. 2005); 

LF  LF1221  1221  CC1  VCGCGB  2.66E‐08  1.71E‐08  11080  50  37881  55  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

LF  LF1222  1222  CC1  ACGTSSSC  4.54E‐05  4.54E‐05  1980  16  46962  108  0.00013889  ABREOSRAB21 

ABA responsive element (ABRE) of wheat Em and rice (O.s.) rab21genes; 
Proposed consensus sequence for the repeated motif (Em1a and Em1b) of 
wheat Em gene; S=C/G; 

LF  LF1222  1222  CC1  AGCGGG  0.00007947  6.84E‐05  4283  25  44659  99  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 

LF  LF1222  1222  CC1  GCCGCC  2.15E‐08  2.15E‐08  4534  33  44408  91  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

LF  LF1222  1222  CC1  VCGCGB  1.20E‐07  7.39E‐08  11075  55  37867  69  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

LF  LF1223  1223  CC1  ACGTSSSC  2.63E‐06  2.63E‐06  1976  20  46942  128  0.00013889  ABREOSRAB21 

ABA responsive element (ABRE) of wheat Em and rice (O.s.) rab21genes; 
Proposed consensus sequence for the repeated motif (Em1a and Em1b) of 
wheat Em gene; S=C/G; 

LF  LF1223  1223  CC1  AGCCGCC  5.72E‐05  5.72E‐05  1497  15  47421  133  0.00013889  AGCBOXNPGLB 

AGC box repeated twice in a 61bp enhancer element in tobacco (N.p.) class I 
beta‐1,3‐glucanase (GLB) gene; See S000036, S000089; "GCC‐box"; Binding 
sequence of Arabidopsis AtERFs; AtERF1,2and 5 functioned as activators of 
GCC box‐dependent transcription; AtERF3and 4 acted as repressors; AtERF 
proteins are stress signal‐response factors; EREBP2binding site; Conserved in 
most PR‐protein genes; Rice MAPK (BWMK1) phosphorylates OS EREBP1, 
which enhance DNA‐binding activity of the factor to the GCC box; 

LF  LF1223  1223  CC1  AGCGGG  1.34E‐05  1.22E‐05  4278  30  44640  118  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 



LF  LF1223  1223  CC1  CATGGGCGCGG  8.98E‐05  8.98E‐05  3  2  48915  146  0.00013889  RE1ASPHYA3 

RE1(putative repressor element) responsible for Pfr‐directed repression of 
oat (A.s.) phyA3phytochrome gene; Also found in pea AS1(asparagine 
synthetase) gene (Ngai, Tsai, Coruzzi: Plant J 12:1021‐1234 (1997)); 

LF  LF1223  1223  CC1  CCAGGTGG  2.55E‐06  2.55E‐06  594  11  48324  137  0.00013889  SITEIOSPCNA 

Site I of rice (O.s.) PCNA (proliferating cell nuclear antigen) gene; Found at ‐
201to ‐194; Resemble G‐box; May contribute in part to transcriptional 
activation; 

LF  LF1223  1223  CC1  CGACG  2.26E‐05  0.00001689  12087  60  36831  88  0.00013889  CGACGOSAMY3 

CGACG element found in the GC‐rich regions of the rice (O.s.) Amy3D and 
Amy3E amylase genes, but not in Amy3E gene; May function as a coupling 
element for the G box element; 

LF  LF1223  1223  CC1  GCCGCC  1.61E‐09  1.61E‐09  4528  39  44390  109  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

LF  LF1223  1223  CC1  VCGCGB  4.64E‐09  2.97E‐09  11064  66  37854  82  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

LF  LF1224  1224  CC1  ACGTSSSC  5.27E‐06  5.27E‐06  1975  21  46923  147  0.00013889  ABREOSRAB21 

ABA responsive element (ABRE) of wheat Em and rice (O.s.) rab21genes; 
Proposed consensus sequence for the repeated motif (Em1a and Em1b) of 
wheat Em gene; S=C/G; 

LF  LF1224  1224  CC1  AGCGGG  8.83E‐05  5.99E‐05  4277  31  44621  137  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 

LF  LF1224  1224  CC1  CATGGGCGCGG  0.00011575  0.00011575  3  2  48895  166  0.00013889  RE1ASPHYA3 

RE1(putative repressor element) responsible for Pfr‐directed repression of 
oat (A.s.) phyA3phytochrome gene; Also found in pea AS1(asparagine 
synthetase) gene (Ngai, Tsai, Coruzzi: Plant J 12:1021‐1234 (1997)); 

LF  LF1224  1224  CC1  CCAGGTGG  8.64E‐06  8.64E‐06  594  11  48304  157  0.00013889  SITEIOSPCNA 

Site I of rice (O.s.) PCNA (proliferating cell nuclear antigen) gene; Found at ‐
201to ‐194; Resemble G‐box; May contribute in part to transcriptional 
activation; 

LF  LF1224  1224  CC1  CGCGGATC  4.04E‐05  4.04E‐05  175  6  48723  162  0.00013889  OCTAMERMOTIFTAH3H4 

Octamer motif found in promoter of wheat (T.a.) histone genes H3and H4, 
and corn histone genes H3and H4; Arabidopsis histone H4; "histone‐specific 
octamer"; About half of the Oct motifs are present together with another 
element, HexA, TCA or CCAAT‐box, forming OCES (Oct‐containing composite 
elements); 

LF  LF1224  1224  CC1  GCCGCC  7.09E‐08  7.09E‐08  4528  39  44370  129  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

LF  LF1224  1224  CC1  VCGCGB  1.61E‐08  1.24E‐08  11059  71  37839  97  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

LF  LF1225  1225  CC1  ACGTSSSC  6.48E‐07  6.48E‐07  1973  23  46920  150  0.00013889  ABREOSRAB21 

ABA responsive element (ABRE) of wheat Em and rice (O.s.) rab21genes; 
Proposed consensus sequence for the repeated motif (Em1a and Em1b) of 
wheat Em gene; S=C/G; 

LF  LF1225  1225  CC1  AGCCGCC  0.00002811  0.00002811  1495  17  47398  156  0.00013889  AGCBOXNPGLB 

AGC box repeated twice in a 61bp enhancer element in tobacco (N.p.) class I 
beta‐1,3‐glucanase (GLB) gene; See S000036, S000089; "GCC‐box"; Binding 
sequence of Arabidopsis AtERFs; AtERF1,2and 5 functioned as activators of 
GCC box‐dependent transcription; AtERF3and 4 acted as repressors; AtERF 
proteins are stress signal‐response factors; EREBP2binding site; Conserved in 
most PR‐protein genes; Rice MAPK (BWMK1) phosphorylates OS EREBP1, 
which enhance DNA‐binding activity of the factor to the GCC box; 



LF  LF1225  1225  CC1  AGCGGG  8.91E‐06  6.76E‐06  4274  34  44619  139  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 

LF  LF1225  1225  CC1  CATGGGCGCGG  0.00012274  0.00012274  3  2  48890  171  0.00013889  RE1ASPHYA3 

RE1(putative repressor element) responsible for Pfr‐directed repression of 
oat (A.s.) phyA3phytochrome gene; Also found in pea AS1(asparagine 
synthetase) gene (Ngai, Tsai, Coruzzi: Plant J 12:1021‐1234 (1997)); 

LF  LF1225  1225  CC1  CCAGGTGG  1.86E‐06  1.86E‐06  593  12  48300  161  0.00013889  SITEIOSPCNA 

Site I of rice (O.s.) PCNA (proliferating cell nuclear antigen) gene; Found at ‐
201to ‐194; Resemble G‐box; May contribute in part to transcriptional 
activation; 

LF  LF1225  1225  CC1  CCGTCC  0.00015527  0.00013019  4740  33  44153  140  0.00013889  PALBOXAPC 

Box A; Consensus; One of three putative cis‐acting elements (boxes P, A, and 
L) of phenylalanine ammonia‐lyase (PAL; EC 4.3.1.5) genes in parsley (P.c.); 
"None of these elements (boxes P, A, and L) alone, or the promoter region 
containing all of them together, conferred elicitor or light responsiveness. 
These elements appear to be necessary but not sufficient for elicitor‐ or light‐
mediated PAL gene activation." (Logemann et al., 1995); See also S000136 
(Box P), S000138 (Box L); 

LF  LF1225  1225  CC1  CGACG  2.76E‐05  1.65E‐05  12079  68  36814  105  0.00013889  CGACGOSAMY3 

CGACG element found in the GC‐rich regions of the rice (O.s.) Amy3D and 
Amy3E amylase genes, but not in Amy3E gene; May function as a coupling 
element for the G box element; 

LF  LF1225  1225  CC1  CGCGGATC  4.75E‐05  4.75E‐05  175  6  48718  167  0.00013889  OCTAMERMOTIFTAH3H4 

Octamer motif found in promoter of wheat (T.a.) histone genes H3and H4, 
and corn histone genes H3and H4; Arabidopsis histone H4; "histone‐specific 
octamer"; About half of the Oct motifs are present together with another 
element, HexA, TCA or CCAAT‐box, forming OCES (Oct‐containing composite 
elements); 

LF  LF1225  1225  CC1  GCCGCC  5.63E‐09  5.63E‐09  4525  42  44368  131  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

LF  LF1225  1225  CC1  RCCGAC  0.0001612  9.46E‐05  10276  58  38617  115  0.00013889  DRECRTCOREAT 

Core motif of DRE/CRT (dehydration‐responsive element/C‐repeat) cis‐acting 
element found in many genes in Arabidopsis and in rice; R=G/A; Os DREB1A 
bound to GCCGAC more preferentially than to ACCGAC whereas At DREB1A 
bound to both GCCGAC and ACCGAC efficiently; See S000402(ACCGAC); 
Maize ZmDREB1A bound to DRE (Qin et al. 2004); HaDREB2in Helianthus 
annuus (sunflower)(Diaz‐Martin et al. 2005); HaDREB2physically interact with 
HaHSFA9 in vitro (Diaz‐Martin et al. 2005); 

LF  LF1225  1225  CC1  TGGACGG  0.00010945  0.00010945  2011  19  46882  154  0.00013889  CMSRE1IBSPOA 
CMSRE‐1(Carbohydrate Metabolite Signal Responsive Element 1) found in 
the promoter of sweet potato (I.b.) sporamin A gene; 

LF  LF1225  1225  CC1  VCGCGB  1.45E‐08  8.47E‐09  11057  73  37836  100  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

LF  LF1226  1226  CC1  ACGTSSSC  5.32E‐07  5.32E‐07  1972  24  46910  160  0.00013889  ABREOSRAB21 

ABA responsive element (ABRE) of wheat Em and rice (O.s.) rab21genes; 
Proposed consensus sequence for the repeated motif (Em1a and Em1b) of 
wheat Em gene; S=C/G; 

LF  LF1226  1226  CC1  AGCCGCC  1.76E‐05  1.76E‐05  1494  18  47388  166  0.00013889  AGCBOXNPGLB 

AGC box repeated twice in a 61bp enhancer element in tobacco (N.p.) class I 
beta‐1,3‐glucanase (GLB) gene; See S000036, S000089; "GCC‐box"; Binding 
sequence of Arabidopsis AtERFs; AtERF1,2and 5 functioned as activators of 
GCC box‐dependent transcription; AtERF3and 4 acted as repressors; AtERF 
proteins are stress signal‐response factors; EREBP2binding site; Conserved in 
most PR‐protein genes; Rice MAPK (BWMK1) phosphorylates OS EREBP1, 
which enhance DNA‐binding activity of the factor to the GCC box; 

LF  LF1226  1226  CC1  AGCGGG  2.42E‐07  1.98E‐07  4269  39  44613  145  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 



LF  LF1226  1226  CC1  CATGGGCGCGG  0.00013883  0.00013883  3  2  48879  182  0.00013889  RE1ASPHYA3 

RE1(putative repressor element) responsible for Pfr‐directed repression of 
oat (A.s.) phyA3phytochrome gene; Also found in pea AS1(asparagine 
synthetase) gene (Ngai, Tsai, Coruzzi: Plant J 12:1021‐1234 (1997)); 

LF  LF1226  1226  CC1  CCAGGTGG  3.54E‐06  3.54E‐06  593  12  48289  172  0.00013889  SITEIOSPCNA 

Site I of rice (O.s.) PCNA (proliferating cell nuclear antigen) gene; Found at ‐
201to ‐194; Resemble G‐box; May contribute in part to transcriptional 
activation; 

LF  LF1226  1226  CC1  CCGTCC  2.57E‐05  0.00001601  4736  37  44146  147  0.00013889  PALBOXAPC 

Box A; Consensus; One of three putative cis‐acting elements (boxes P, A, and 
L) of phenylalanine ammonia‐lyase (PAL; EC 4.3.1.5) genes in parsley (P.c.); 
"None of these elements (boxes P, A, and L) alone, or the promoter region 
containing all of them together, conferred elicitor or light responsiveness. 
These elements appear to be necessary but not sufficient for elicitor‐ or light‐
mediated PAL gene activation." (Logemann et al., 1995); See also S000136 
(Box P), S000138 (Box L); 

LF  LF1226  1226  CC1  CGACG  0.00003409  0.00002253  12076  71  36806  113  0.00013889  CGACGOSAMY3 

CGACG element found in the GC‐rich regions of the rice (O.s.) Amy3D and 
Amy3E amylase genes, but not in Amy3E gene; May function as a coupling 
element for the G box element; 

LF  LF1226  1226  CC1  CGCGGATC  6.69E‐05  6.69E‐05  175  6  48707  178  0.00013889  OCTAMERMOTIFTAH3H4 

Octamer motif found in promoter of wheat (T.a.) histone genes H3and H4, 
and corn histone genes H3and H4; Arabidopsis histone H4; "histone‐specific 
octamer"; About half of the Oct motifs are present together with another 
element, HexA, TCA or CCAAT‐box, forming OCES (Oct‐containing composite 
elements); 

LF  LF1226  1226  CC1  CGCGGCAT  7.44E‐05  7.44E‐05  261  7  48621  177  0.00013889  OCTAMOTIF2 

Octamer motif found in histone‐gene‐specific consensus sequences; 200 
base upstream from the initiation codon ATG; Exist in all of seven plant 
histone genes; 

LF  LF1226  1226  CC1  GCCGCC  3.89E‐10  3.89E‐10  4521  46  44361  138  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

LF  LF1226  1226  CC1  RCCGAC  1.68E‐05  1.16E‐05  10270  64  38612  120  0.00013889  DRECRTCOREAT 

Core motif of DRE/CRT (dehydration‐responsive element/C‐repeat) cis‐acting 
element found in many genes in Arabidopsis and in rice; R=G/A; Os DREB1A 
bound to GCCGAC more preferentially than to ACCGAC whereas At DREB1A 
bound to both GCCGAC and ACCGAC efficiently; See S000402(ACCGAC); 
Maize ZmDREB1A bound to DRE (Qin et al. 2004); HaDREB2in Helianthus 
annuus (sunflower)(Diaz‐Martin et al. 2005); HaDREB2physically interact with 
HaHSFA9 in vitro (Diaz‐Martin et al. 2005); 

LF  LF1226  1226  CC1  TGGACGG  2.76E‐05  2.76E‐05  2009  21  46873  163  0.00013889  CMSRE1IBSPOA 
CMSRE‐1(Carbohydrate Metabolite Signal Responsive Element 1) found in 
the promoter of sweet potato (I.b.) sporamin A gene; 

LF  LF1226  1226  CC1  VCGCGB  1.60E‐08  1.30E‐08  11054  76  37828  108  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

LF  LF1227  1227  CC1  ACGTSSSC  1.05E‐06  1.05E‐06  1972  24  46903  167  0.00013889  ABREOSRAB21 

ABA responsive element (ABRE) of wheat Em and rice (O.s.) rab21genes; 
Proposed consensus sequence for the repeated motif (Em1a and Em1b) of 
wheat Em gene; S=C/G; 

LF  LF1227  1227  CC1  AGCCGCC  0.00002907  0.00002907  1494  18  47381  173  0.00013889  AGCBOXNPGLB 

AGC box repeated twice in a 61bp enhancer element in tobacco (N.p.) class I 
beta‐1,3‐glucanase (GLB) gene; See S000036, S000089; "GCC‐box"; Binding 
sequence of Arabidopsis AtERFs; AtERF1,2and 5 functioned as activators of 
GCC box‐dependent transcription; AtERF3and 4 acted as repressors; AtERF 
proteins are stress signal‐response factors; EREBP2binding site; Conserved in 
most PR‐protein genes; Rice MAPK (BWMK1) phosphorylates OS EREBP1, 
which enhance DNA‐binding activity of the factor to the GCC box; 

LF  LF1227  1227  CC1  AGCGGG  2.18E‐07  1.95E‐07  4268  40  44607  151  0.00013889  BS1EGCCR  BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 



promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression;

LF  LF1227  1227  CC1  CCAGGTGG  5.19E‐06  5.19E‐06  593  12  48282  179  0.00013889  SITEIOSPCNA 

Site I of rice (O.s.) PCNA (proliferating cell nuclear antigen) gene; Found at ‐
201to ‐194; Resemble G‐box; May contribute in part to transcriptional 
activation; 

LF  LF1227  1227  CC1  CCGAC  0.00012699  7.72E‐05  16899  92  31976  99  0.00013889  LTRECOREATCOR15 

Core of low temperature responsive element (LTRE) of cor15a gene in 
Arabidopsis (A.t.); A portion of repeat‐C (C‐repeat), TGGCCGAC, which is 
repeated twice in cor15a promoter (Baker et al., 1994);  ABA responsiveness; 
Involved in cold induction of BN115 gene from winter Brassica napus; LTRE; 
See S000157, S000152; Light signaling mediated by phytochrome is 
necessary for cold‐ or drought‐ induced gene expression through the C/DRE 
in Arabidopsis; See S000152; 

LF  LF1227  1227  CC1  CCGTCC  0.00011379  0.00008562  4737  36  44138  155  0.00013889  PALBOXAPC 

Box A; Consensus; One of three putative cis‐acting elements (boxes P, A, and 
L) of phenylalanine ammonia‐lyase (PAL; EC 4.3.1.5) genes in parsley (P.c.); 
"None of these elements (boxes P, A, and L) alone, or the promoter region 
containing all of them together, conferred elicitor or light responsiveness. 
These elements appear to be necessary but not sufficient for elicitor‐ or light‐
mediated PAL gene activation." (Logemann et al., 1995); See also S000136 
(Box P), S000138 (Box L); 

LF  LF1227  1227  CC1  CGACG  0.00014091  9.11E‐05  12076  71  36799  120  0.00013889  CGACGOSAMY3 

CGACG element found in the GC‐rich regions of the rice (O.s.) Amy3D and 
Amy3E amylase genes, but not in Amy3E gene; May function as a coupling 
element for the G box element; 

LF  LF1227  1227  CC1  CGCGGATC  0.00008216  0.00008216  175  6  48700  185  0.00013889  OCTAMERMOTIFTAH3H4 

Octamer motif found in promoter of wheat (T.a.) histone genes H3and H4, 
and corn histone genes H3and H4; Arabidopsis histone H4; "histone‐specific 
octamer"; About half of the Oct motifs are present together with another 
element, HexA, TCA or CCAAT‐box, forming OCES (Oct‐containing composite 
elements); 

LF  LF1227  1227  CC1  CGCGGCAT  9.40E‐05  9.40E‐05  261  7  48614  184  0.00013889  OCTAMOTIF2 

Octamer motif found in histone‐gene‐specific consensus sequences; 200 
base upstream from the initiation codon ATG; Exist in all of seven plant 
histone genes; 

LF  LF1227  1227  CC1  GCCGCC  4.49E‐09  4.49E‐09  4522  45  44353  146  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

LF  LF1227  1227  CC1  RCCGAC  3.58E‐05  2.21E‐05  10269  65  38606  126  0.00013889  DRECRTCOREAT 

Core motif of DRE/CRT (dehydration‐responsive element/C‐repeat) cis‐acting 
element found in many genes in Arabidopsis and in rice; R=G/A; Os DREB1A 
bound to GCCGAC more preferentially than to ACCGAC whereas At DREB1A 
bound to both GCCGAC and ACCGAC efficiently; See S000402(ACCGAC); 
Maize ZmDREB1A bound to DRE (Qin et al. 2004); HaDREB2in Helianthus 
annuus (sunflower)(Diaz‐Martin et al. 2005); HaDREB2physically interact with 
HaHSFA9 in vitro (Diaz‐Martin et al. 2005); 

LF  LF1227  1227  CC1  VCGCGB  3.42E‐07  1.93E‐07  11055  75  37820  116  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

LF  LF1228  1228  CC1  ACGTSSSC  1.92E‐06  1.92E‐06  1973  23  46909  161  0.00013889  ABREOSRAB21 

ABA responsive element (ABRE) of wheat Em and rice (O.s.) rab21genes; 
Proposed consensus sequence for the repeated motif (Em1a and Em1b) of 
wheat Em gene; S=C/G; 

LF  LF1228  1228  CC1  AGCCGCC  1.76E‐05  1.76E‐05  1494  18  47388  166  0.00013889  AGCBOXNPGLB 

AGC box repeated twice in a 61bp enhancer element in tobacco (N.p.) class I 
beta‐1,3‐glucanase (GLB) gene; See S000036, S000089; "GCC‐box"; Binding 
sequence of Arabidopsis AtERFs; AtERF1,2and 5 functioned as activators of 
GCC box‐dependent transcription; AtERF3and 4 acted as repressors; AtERF 
proteins are stress signal‐response factors; EREBP2binding site; Conserved in 



most PR‐protein genes; Rice MAPK (BWMK1) phosphorylates OS EREBP1, 
which enhance DNA‐binding activity of the factor to the GCC box; 

LF  LF1228  1228  CC1  AGCGGG  1.11E‐07  6.76E‐08  4268  40  44614  144  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 

LF  LF1228  1228  CC1  CATGGGCGCGG  0.00013883  0.00013883  3  2  48879  182  0.00013889  RE1ASPHYA3 

RE1(putative repressor element) responsible for Pfr‐directed repression of 
oat (A.s.) phyA3phytochrome gene; Also found in pea AS1(asparagine 
synthetase) gene (Ngai, Tsai, Coruzzi: Plant J 12:1021‐1234 (1997)); 

LF  LF1228  1228  CC1  CCAGGTGG  3.54E‐06  3.54E‐06  593  12  48289  172  0.00013889  SITEIOSPCNA 

Site I of rice (O.s.) PCNA (proliferating cell nuclear antigen) gene; Found at ‐
201to ‐194; Resemble G‐box; May contribute in part to transcriptional 
activation; 

LF  LF1228  1228  CC1  CCGTCC  0.00013814  0.000088  4738  35  44144  149  0.00013889  PALBOXAPC 

Box A; Consensus; One of three putative cis‐acting elements (boxes P, A, and 
L) of phenylalanine ammonia‐lyase (PAL; EC 4.3.1.5) genes in parsley (P.c.); 
"None of these elements (boxes P, A, and L) alone, or the promoter region 
containing all of them together, conferred elicitor or light responsiveness. 
These elements appear to be necessary but not sufficient for elicitor‐ or light‐
mediated PAL gene activation." (Logemann et al., 1995); See also S000136 
(Box P), S000138 (Box L); 

LF  LF1228  1228  CC1  CGACG  0.00014676  0.0000831  12078  69  36804  115  0.00013889  CGACGOSAMY3 

CGACG element found in the GC‐rich regions of the rice (O.s.) Amy3D and 
Amy3E amylase genes, but not in Amy3E gene; May function as a coupling 
element for the G box element; 

LF  LF1228  1228  CC1  CGCGGATC  6.69E‐05  6.69E‐05  175  6  48707  178  0.00013889  OCTAMERMOTIFTAH3H4 

Octamer motif found in promoter of wheat (T.a.) histone genes H3and H4, 
and corn histone genes H3and H4; Arabidopsis histone H4; "histone‐specific 
octamer"; About half of the Oct motifs are present together with another 
element, HexA, TCA or CCAAT‐box, forming OCES (Oct‐containing composite 
elements); 

LF  LF1228  1228  CC1  CGCGGCAT  7.44E‐05  7.44E‐05  261  7  48621  177  0.00013889  OCTAMOTIF2 

Octamer motif found in histone‐gene‐specific consensus sequences; 200 
base upstream from the initiation codon ATG; Exist in all of seven plant 
histone genes; 

LF  LF1228  1228  CC1  GCCGCC  4.08E‐09  4.08E‐09  4523  44  44359  140  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

LF  LF1228  1228  CC1  RCCGAC  0.00012768  9.12E‐05  10273  61  38609  123  0.00013889  DRECRTCOREAT 

Core motif of DRE/CRT (dehydration‐responsive element/C‐repeat) cis‐acting 
element found in many genes in Arabidopsis and in rice; R=G/A; Os DREB1A 
bound to GCCGAC more preferentially than to ACCGAC whereas At DREB1A 
bound to both GCCGAC and ACCGAC efficiently; See S000402(ACCGAC); 
Maize ZmDREB1A bound to DRE (Qin et al. 2004); HaDREB2in Helianthus 
annuus (sunflower)(Diaz‐Martin et al. 2005); HaDREB2physically interact with 
HaHSFA9 in vitro (Diaz‐Martin et al. 2005); 

LF  LF1228  1228  CC1  VCGCGB  1.36E‐06  8.71E‐07  11059  71  37823  113  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

LF  LF1229  1229  CC1  ACGTSSSC  3.96E‐06  3.96E‐06  1975  21  46926  144  0.00013889  ABREOSRAB21 

ABA responsive element (ABRE) of wheat Em and rice (O.s.) rab21genes; 
Proposed consensus sequence for the repeated motif (Em1a and Em1b) of 
wheat Em gene; S=C/G; 

LF  LF1229  1229  CC1  AGCCGCC  0.00001519  0.00001519  1495  17  47406  148  0.00013889  AGCBOXNPGLB 

AGC box repeated twice in a 61bp enhancer element in tobacco (N.p.) class I 
beta‐1,3‐glucanase (GLB) gene; See S000036, S000089; "GCC‐box"; Binding 
sequence of Arabidopsis AtERFs; AtERF1,2and 5 functioned as activators of 
GCC box‐dependent transcription; AtERF3and 4 acted as repressors; AtERF 
proteins are stress signal‐response factors; EREBP2binding site; Conserved in 
most PR‐protein genes; Rice MAPK (BWMK1) phosphorylates OS EREBP1, 



which enhance DNA‐binding activity of the factor to the GCC box;

LF  LF1229  1229  CC1  AGCGGG  2.52E‐06  2.27E‐06  4274  34  44627  131  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 

LF  LF1229  1229  CC1  CATGGGCGCGG  0.00011166  0.00011166  3  2  48898  163  0.00013889  RE1ASPHYA3 

RE1(putative repressor element) responsible for Pfr‐directed repression of 
oat (A.s.) phyA3phytochrome gene; Also found in pea AS1(asparagine 
synthetase) gene (Ngai, Tsai, Coruzzi: Plant J 12:1021‐1234 (1997)); 

LF  LF1229  1229  CC1  CCAGGTGG  7.28E‐06  7.28E‐06  594  11  48307  154  0.00013889  SITEIOSPCNA 

Site I of rice (O.s.) PCNA (proliferating cell nuclear antigen) gene; Found at ‐
201to ‐194; Resemble G‐box; May contribute in part to transcriptional 
activation; 

LF  LF1229  1229  CC1  CGCGGATC  3.65E‐05  3.65E‐05  175  6  48726  159  0.00013889  OCTAMERMOTIFTAH3H4 

Octamer motif found in promoter of wheat (T.a.) histone genes H3and H4, 
and corn histone genes H3and H4; Arabidopsis histone H4; "histone‐specific 
octamer"; About half of the Oct motifs are present together with another 
element, HexA, TCA or CCAAT‐box, forming OCES (Oct‐containing composite 
elements); 

LF  LF1229  1229  CC1  GCCGCC  4.11E‐09  4.11E‐09  4526  41  44375  124  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

LF  LF1229  1229  CC1  RCCGAC  7.30E‐05  4.22E‐05  10277  57  38624  108  0.00013889  DRECRTCOREAT 

Core motif of DRE/CRT (dehydration‐responsive element/C‐repeat) cis‐acting 
element found in many genes in Arabidopsis and in rice; R=G/A; Os DREB1A 
bound to GCCGAC more preferentially than to ACCGAC whereas At DREB1A 
bound to both GCCGAC and ACCGAC efficiently; See S000402(ACCGAC); 
Maize ZmDREB1A bound to DRE (Qin et al. 2004); HaDREB2in Helianthus 
annuus (sunflower)(Diaz‐Martin et al. 2005); HaDREB2physically interact with 
HaHSFA9 in vitro (Diaz‐Martin et al. 2005); 

LF  LF1229  1229  CC1  VCGCGB  3.67E‐06  2.38E‐06  11066  64  37835  101  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

LF  LF1229  1229  CC2  TGCAAAG  0.00001923  0.00001923  8527  9  40527  3  0.00013889  PROLAMINBOXOSGLUB1 

Prolamine box found in the rice (O.s.) GluB‐1gene promoter; Involved in 
quantitative regulation of the GluB‐1gene; See S000276, S000277, S000278 
(for elements in GluB‐1); See S000001, S000091, S000265, S000341(for 
Prolamin box); 

LF  LF1230  1230  CC1  ACGTSSSC  0.00004418  0.00004418  1979  17  46950  120  0.00013889  ABREOSRAB21 

ABA responsive element (ABRE) of wheat Em and rice (O.s.) rab21genes; 
Proposed consensus sequence for the repeated motif (Em1a and Em1b) of 
wheat Em gene; S=C/G; 

LF  LF1230  1230  CC1  AGCCGCC  2.31E‐05  2.31E‐05  1497  15  47432  122  0.00013889  AGCBOXNPGLB 

AGC box repeated twice in a 61bp enhancer element in tobacco (N.p.) class I 
beta‐1,3‐glucanase (GLB) gene; See S000036, S000089; "GCC‐box"; Binding 
sequence of Arabidopsis AtERFs; AtERF1,2and 5 functioned as activators of 
GCC box‐dependent transcription; AtERF3and 4 acted as repressors; AtERF 
proteins are stress signal‐response factors; EREBP2binding site; Conserved in 
most PR‐protein genes; Rice MAPK (BWMK1) phosphorylates OS EREBP1, 
which enhance DNA‐binding activity of the factor to the GCC box; 

LF  LF1230  1230  CC1  AGCGGG  2.38E‐06  2.38E‐06  4278  30  44651  107  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 

LF  LF1230  1230  CC1  CATGGGCGCGG  7.70E‐05  7.70E‐05  3  2  48926  135  0.00013889  RE1ASPHYA3 

RE1(putative repressor element) responsible for Pfr‐directed repression of 
oat (A.s.) phyA3phytochrome gene; Also found in pea AS1(asparagine 
synthetase) gene (Ngai, Tsai, Coruzzi: Plant J 12:1021‐1234 (1997)); 

LF  LF1230  1230  CC1  CCAGGTGG  5.50E‐05  5.50E‐05  596  9  48333  128  0.00013889  SITEIOSPCNA 

Site I of rice (O.s.) PCNA (proliferating cell nuclear antigen) gene; Found at ‐
201to ‐194; Resemble G‐box; May contribute in part to transcriptional 
activation; 



LF  LF1230  1230  CC1  GCCGCC  2.55E‐08  2.55E‐08  4532  35  44397  102  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

LF  LF1230  1230  CC1  RCCGAC  0.00014141  0.00011024  10286  48  38643  89  0.00013889  DRECRTCOREAT 

Core motif of DRE/CRT (dehydration‐responsive element/C‐repeat) cis‐acting 
element found in many genes in Arabidopsis and in rice; R=G/A; Os DREB1A 
bound to GCCGAC more preferentially than to ACCGAC whereas At DREB1A 
bound to both GCCGAC and ACCGAC efficiently; See S000402(ACCGAC); 
Maize ZmDREB1A bound to DRE (Qin et al. 2004); HaDREB2in Helianthus 
annuus (sunflower)(Diaz‐Martin et al. 2005); HaDREB2physically interact with 
HaHSFA9 in vitro (Diaz‐Martin et al. 2005); 

LF  LF1230  1230  CC1  VCGCGB  9.59E‐07  6.00E‐07  11073  57  37856  80  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

LF  LF1230  1230  CC2  TGCAAAG  0.00001923  0.00001923  8527  9  40527  3  0.00013889  PROLAMINBOXOSGLUB1 

Prolamine box found in the rice (O.s.) GluB‐1gene promoter; Involved in 
quantitative regulation of the GluB‐1gene; See S000276, S000277, S000278 
(for elements in GluB‐1); See S000001, S000091, S000265, S000341(for 
Prolamin box); 

LF  LF1447  1447  CC1  CCACGTCATC  6.18E‐06  6.18E‐06  208  10  48494  354  0.00013889  UPRE2AT 

XBP1binding site‐like sequence found in the plant UPRE (unfolded protein 
response element) in A.t.; See S000428; Either of ERSEII or XBP1binding sites 
is essential and sufficient for the UPR; See S000425 (CCACGTCA), S000426; 

LF  LF1447  1447  CC1  GACGTC  2.62E‐05  0.00001791  2700  41  46002  323  0.00013889  ACGTCBOX 

C‐box according to the nomenclature of ACGT elements by Foster et al. 
(FASEB J 8:192‐200 (1994)); One of ACGT elements; Factors groups 1, 2and 
3have affinity for C‐box (Izawa et al. J Mol Biol. 230:1131‐1144 (1993)); RITA‐
1binding site (Izawa et al. 1994); 

LF  LF1447  1447  CC1  TGACGTCA  1.40E‐05  1.40E‐05  337  12  48365  352  0.00013889  PALINDROMICCBOXGM 
Palindromic C‐box in soybean (G.m.); bZIP factors, STGA1and STFs (STF1and 
STF2) found in soybean apical hypocotyl, bind to this sequence; 

LF  LF1449  1449  CC1  CCACGTCATC  0.00001042  0.00001042  207  11  48385  463  0.00013889  UPRE2AT 

XBP1binding site‐like sequence found in the plant UPRE (unfolded protein 
response element) in A.t.; See S000428; Either of ERSEII or XBP1binding sites 
is essential and sufficient for the UPR; See S000425 (CCACGTCA), S000426; 

LF  LF1449  1449  CC1  GACGTC  4.60E‐05  2.91E‐05  2692  49  45900  425  0.00013889  ACGTCBOX 

C‐box according to the nomenclature of ACGT elements by Foster et al. 
(FASEB J 8:192‐200 (1994)); One of ACGT elements; Factors groups 1, 2and 
3have affinity for C‐box (Izawa et al. J Mol Biol. 230:1131‐1144 (1993)); RITA‐
1binding site (Izawa et al. 1994); 

LF  LF1449  1449  CC1  GATGAYRTGG  0.00012619  0.00012619  718  19  47874  455  0.00013889  OPAQUE2ZMB32 

opaque‐2binding site of maize (Z.m.) b‐32(type I ribosome‐inactivating 
protein gene; O2; O2S; O2S and GARE form a gibberellin response complex 
(GARC)(Rogers and Rogers, 1992); 

LF  LF1449  1449  CC1  TGACGTCA  9.49E‐06  9.49E‐06  335  14  48257  460  0.00013889  PALINDROMICCBOXGM 
Palindromic C‐box in soybean (G.m.); bZIP factors, STGA1and STFs (STF1and 
STF2) found in soybean apical hypocotyl, bind to this sequence; 

LF  LF1450  1450  CC1  CCACGTCATC  0.00000111  0.00000111  205  13  48320  528  0.00013889  UPRE2AT 

XBP1binding site‐like sequence found in the plant UPRE (unfolded protein 
response element) in A.t.; See S000428; Either of ERSEII or XBP1binding sites 
is essential and sufficient for the UPR; See S000425 (CCACGTCA), S000426; 

LF  LF1450  1450  CC1  GACGTC  1.15E‐05  7.89E‐06  2685  56  45840  485  0.00013889  ACGTCBOX 

C‐box according to the nomenclature of ACGT elements by Foster et al. 
(FASEB J 8:192‐200 (1994)); One of ACGT elements; Factors groups 1, 2and 
3have affinity for C‐box (Izawa et al. J Mol Biol. 230:1131‐1144 (1993)); RITA‐
1binding site (Izawa et al. 1994); 

LF  LF1450  1450  CC1  GATGAYRTGG  0.00008927  0.00008927  716  21  47809  520  0.00013889  OPAQUE2ZMB32 

opaque‐2binding site of maize (Z.m.) b‐32(type I ribosome‐inactivating 
protein gene; O2; O2S; O2S and GARE form a gibberellin response complex 
(GARC)(Rogers and Rogers, 1992); 

LF  LF1450  1450  CC1  TGACGTCA  4.05E‐05  4.05E‐05  335  14  48190  527  0.00013889  PALINDROMICCBOXGM 
Palindromic C‐box in soybean (G.m.); bZIP factors, STGA1and STFs (STF1and 
STF2) found in soybean apical hypocotyl, bind to this sequence; 



LF  LF1451  1451  CC1  CCACGTCATC  4.04E‐06  4.04E‐06  205  13  48252  596  0.00013889  UPRE2AT 

XBP1binding site‐like sequence found in the plant UPRE (unfolded protein 
response element) in A.t.; See S000428; Either of ERSEII or XBP1binding sites 
is essential and sufficient for the UPR; See S000425 (CCACGTCA), S000426; 

LF  LF1451  1451  CC1  GACGTC  0.00005433  3.27E‐05  2682  59  45775  550  0.00013889  ACGTCBOX 

C‐box according to the nomenclature of ACGT elements by Foster et al. 
(FASEB J 8:192‐200 (1994)); One of ACGT elements; Factors groups 1, 2and 
3have affinity for C‐box (Izawa et al. J Mol Biol. 230:1131‐1144 (1993)); RITA‐
1binding site (Izawa et al. 1994); 

LF  LF1451  1451  CC2  CGCGGCAT  4.43E‐05  4.43E‐05  265  3  48788  10  0.00013889  OCTAMOTIF2 

Octamer motif found in histone‐gene‐specific consensus sequences; 200 
base upstream from the initiation codon ATG; Exist in all of seven plant 
histone genes; 

LF  LF1452  1452  CC1  CCACGTCATC  8.10E‐06  8.10E‐06  205  13  48211  637  0.00013889  UPRE2AT 

XBP1binding site‐like sequence found in the plant UPRE (unfolded protein 
response element) in A.t.; See S000428; Either of ERSEII or XBP1binding sites 
is essential and sufficient for the UPR; See S000425 (CCACGTCA), S000426; 

LF  LF1452  1452  CC1  GACGTC  3.07E‐05  1.78E‐05  2678  63  45738  587  0.00013889  ACGTCBOX 

C‐box according to the nomenclature of ACGT elements by Foster et al. 
(FASEB J 8:192‐200 (1994)); One of ACGT elements; Factors groups 1, 2and 
3have affinity for C‐box (Izawa et al. J Mol Biol. 230:1131‐1144 (1993)); RITA‐
1binding site (Izawa et al. 1994); 

LF  LF1452  1452  CC1  TGACGTGGC  0.00012662  0.00012662  432  17  47984  633  0.00013889  AUXRETGA2GMGH3 

TGA‐box #2in putative auxin‐resonsive element (AUXRE) E1of soybean (G.m.) 
GH3promoter; Strong binding site for proteins in plant nuclear extracts; Hex‐
like element; E1element=‐249 to ‐203; E2element=‐241to ‐224; Called G‐box 
by Liu et al. (1997); 

LF  LF1453  1453  CC1  CCACGTCATC  3.07E‐06  3.07E‐06  204  14  48172  676  0.00013889  UPRE2AT 

XBP1binding site‐like sequence found in the plant UPRE (unfolded protein 
response element) in A.t.; See S000428; Either of ERSEII or XBP1binding sites 
is essential and sufficient for the UPR; See S000425 (CCACGTCA), S000426; 

LF  LF1453  1453  CC1  GACGTC  2.53E‐05  0.00001734  2675  66  45701  624  0.00013889  ACGTCBOX 

C‐box according to the nomenclature of ACGT elements by Foster et al. 
(FASEB J 8:192‐200 (1994)); One of ACGT elements; Factors groups 1, 2and 
3have affinity for C‐box (Izawa et al. J Mol Biol. 230:1131‐1144 (1993)); RITA‐
1binding site (Izawa et al. 1994); 

LF  LF1453  1453  CC1  TGACGTGGC  8.35E‐05  8.35E‐05  431  18  47945  672  0.00013889  AUXRETGA2GMGH3 

TGA‐box #2in putative auxin‐resonsive element (AUXRE) E1of soybean (G.m.) 
GH3promoter; Strong binding site for proteins in plant nuclear extracts; Hex‐
like element; E1element=‐249 to ‐203; E2element=‐241to ‐224; Called G‐box 
by Liu et al. (1997); 

LF  LF1454  1454  CC1  CCACGTCATC  4.83E‐06  4.83E‐06  204  14  48144  704  0.00013889  UPRE2AT 

XBP1binding site‐like sequence found in the plant UPRE (unfolded protein 
response element) in A.t.; See S000428; Either of ERSEII or XBP1binding sites 
is essential and sufficient for the UPR; See S000425 (CCACGTCA), S000426; 

LF  LF1454  1454  CC1  GACGTC  1.25E‐05  9.71E‐06  2672  69  45676  649  0.00013889  ACGTCBOX 

C‐box according to the nomenclature of ACGT elements by Foster et al. 
(FASEB J 8:192‐200 (1994)); One of ACGT elements; Factors groups 1, 2and 
3have affinity for C‐box (Izawa et al. J Mol Biol. 230:1131‐1144 (1993)); RITA‐
1binding site (Izawa et al. 1994); 

LF  LF1454  1454  CC1  TGACGTCA  6.88E‐05  6.88E‐05  333  16  48015  702  0.00013889  PALINDROMICCBOXGM 
Palindromic C‐box in soybean (G.m.); bZIP factors, STGA1and STFs (STF1and 
STF2) found in soybean apical hypocotyl, bind to this sequence; 

LF  LF1454  1454  CC1  TGACGTGGC  4.42E‐05  4.42E‐05  430  19  47918  699  0.00013889  AUXRETGA2GMGH3 

TGA‐box #2in putative auxin‐resonsive element (AUXRE) E1of soybean (G.m.) 
GH3promoter; Strong binding site for proteins in plant nuclear extracts; Hex‐
like element; E1element=‐249 to ‐203; E2element=‐241to ‐224; Called G‐box 
by Liu et al. (1997); 

LF  LF1455  1455  CC1  CCACGTCATC  5.39E‐06  5.39E‐06  204  14  48137  711  0.00013889  UPRE2AT 

XBP1binding site‐like sequence found in the plant UPRE (unfolded protein 
response element) in A.t.; See S000428; Either of ERSEII or XBP1binding sites 
is essential and sufficient for the UPR; See S000425 (CCACGTCA), S000426; 

LF  LF1455  1455  CC1  GACGTC  9.34E‐06  7.18E‐06  2671  70  45670  655  0.00013889  ACGTCBOX 

C‐box according to the nomenclature of ACGT elements by Foster et al. 
(FASEB J 8:192‐200 (1994)); One of ACGT elements; Factors groups 1, 2and 
3have affinity for C‐box (Izawa et al. J Mol Biol. 230:1131‐1144 (1993)); RITA‐
1binding site (Izawa et al. 1994); 

LF  LF1455  1455  CC1  TGACGTCA  0.00007693  0.00007693  333  16  48008  709  0.00013889  PALINDROMICCBOXGM  Palindromic C‐box in soybean (G.m.); bZIP factors, STGA1and STFs (STF1and 



STF2) found in soybean apical hypocotyl, bind to this sequence;

LF  LF1455  1455  CC1  TGACGTGGC  5.03E‐05  5.03E‐05  430  19  47911  706  0.00013889  AUXRETGA2GMGH3 

TGA‐box #2in putative auxin‐resonsive element (AUXRE) E1of soybean (G.m.) 
GH3promoter; Strong binding site for proteins in plant nuclear extracts; Hex‐
like element; E1element=‐249 to ‐203; E2element=‐241to ‐224; Called G‐box 
by Liu et al. (1997); 

LF  LF1456  1456  CC1  CCACGTCATC  8.38E‐07  8.38E‐07  203  15  48152  696  0.00013889  UPRE2AT 

XBP1binding site‐like sequence found in the plant UPRE (unfolded protein 
response element) in A.t.; See S000428; Either of ERSEII or XBP1binding sites 
is essential and sufficient for the UPR; See S000425 (CCACGTCA), S000426; 

LF  LF1456  1456  CC1  GACGTC  1.07E‐05  7.02E‐06  2672  69  45683  642  0.00013889  ACGTCBOX 

C‐box according to the nomenclature of ACGT elements by Foster et al. 
(FASEB J 8:192‐200 (1994)); One of ACGT elements; Factors groups 1, 2and 
3have affinity for C‐box (Izawa et al. J Mol Biol. 230:1131‐1144 (1993)); RITA‐
1binding site (Izawa et al. 1994); 

LF  LF1456  1456  CC1  TGACGTGGC  0.00003879  0.00003879  430  19  47925  692  0.00013889  AUXRETGA2GMGH3 

TGA‐box #2in putative auxin‐resonsive element (AUXRE) E1of soybean (G.m.) 
GH3promoter; Strong binding site for proteins in plant nuclear extracts; Hex‐
like element; E1element=‐249 to ‐203; E2element=‐241to ‐224; Called G‐box 
by Liu et al. (1997); 

LF  LF1457  1457  CC1  CCACGTCATC  5.81E‐05  5.81E‐05  206  12  48183  665  0.00013889  UPRE2AT 

XBP1binding site‐like sequence found in the plant UPRE (unfolded protein 
response element) in A.t.; See S000428; Either of ERSEII or XBP1binding sites 
is essential and sufficient for the UPR; See S000425 (CCACGTCA), S000426; 

LF  LF1457  1457  CC1  GACGTC  0.00018618  0.00010644  2679  62  45710  615  0.00013889  ACGTCBOX 

C‐box according to the nomenclature of ACGT elements by Foster et al. 
(FASEB J 8:192‐200 (1994)); One of ACGT elements; Factors groups 1, 2and 
3have affinity for C‐box (Izawa et al. J Mol Biol. 230:1131‐1144 (1993)); RITA‐
1binding site (Izawa et al. 1994); 

LF  LF1458  1458  CC1  CCACGTCATC  0.00013275  0.00013275  207  11  48230  618  0.00013889  UPRE2AT 

XBP1binding site‐like sequence found in the plant UPRE (unfolded protein 
response element) in A.t.; See S000428; Either of ERSEII or XBP1binding sites 
is essential and sufficient for the UPR; See S000425 (CCACGTCA), S000426; 

LF  LF1459  1459  CC1  CCACGTCATC  3.86E‐05  3.86E‐05  207  11  48312  536  0.00013889  UPRE2AT 

XBP1binding site‐like sequence found in the plant UPRE (unfolded protein 
response element) in A.t.; See S000428; Either of ERSEII or XBP1binding sites 
is essential and sufficient for the UPR; See S000425 (CCACGTCA), S000426; 

LF  LF1567  1567  CC1  AATAGAAAA  0.00000383  0.00000383  5594  9  43458  5  0.00013889  SURE1STPAT21 

Sucrose Responsive Element (SURE); A motif conserved among genes 
regulated by sucrose; See also SURE2STPAT21(S000185); Found between ‐
184 and ‐156 bp in the patatin (a major tuber protein) gene promoter of 
potato (S.t.); 

LF  LF1568  1568  CC1  AATAGAAAA  2.33E‐05  2.33E‐05  5593  10  43453  10  0.00013889  SURE1STPAT21 

Sucrose Responsive Element (SURE); A motif conserved among genes 
regulated by sucrose; See also SURE2STPAT21(S000185); Found between ‐
184 and ‐156 bp in the patatin (a major tuber protein) gene promoter of 
potato (S.t.); 

LF  LF1569  1569  CC1  AATAGAAAA  3.99E‐05  3.99E‐05  5593  10  43452  11  0.00013889  SURE1STPAT21 

Sucrose Responsive Element (SURE); A motif conserved among genes 
regulated by sucrose; See also SURE2STPAT21(S000185); Found between ‐
184 and ‐156 bp in the patatin (a major tuber protein) gene promoter of 
potato (S.t.); 

LF  LF1571  1571  CC1  AATAGAAAA  8.80E‐05  8.80E‐05  5595  8  43456  7  0.00013889  SURE1STPAT21 

Sucrose Responsive Element (SURE); A motif conserved among genes 
regulated by sucrose; See also SURE2STPAT21(S000185); Found between ‐
184 and ‐156 bp in the patatin (a major tuber protein) gene promoter of 
potato (S.t.); 

LF  LF1572  1572  CC1  AATAGAAAA  4.56E‐05  4.56E‐05  5595  8  43457  6  0.00013889  SURE1STPAT21 

Sucrose Responsive Element (SURE); A motif conserved among genes 
regulated by sucrose; See also SURE2STPAT21(S000185); Found between ‐
184 and ‐156 bp in the patatin (a major tuber protein) gene promoter of 
potato (S.t.); 

RT  RT1088  1088  CC2  AAACCCTA  8.94E‐06  8.94E‐06  6406  18  42614  28  0.00013889  UP2ATMSD 
Up2motif found in 193of the 1184 up‐regulated genes after main stem 
decapitation in Arabidopsis; W=A/T; See also S000470, S000471; 

RT  RT1089  1089  CC2  AAACCCTA  8.33E‐05  8.33E‐05  6403  21  42596  46  0.00013889  UP2ATMSD 
Up2motif found in 193of the 1184 up‐regulated genes after main stem 
decapitation in Arabidopsis; W=A/T; See also S000470, S000471; 



RT  RT1089  1089  CC2  TTWTWTTWTT  0.00018804  0.00010097  35113  61  13886  6  0.00013889  MARTBOX 
T‐Box; Motif found in SAR (scaffold attachment region; or matrix attachment 
region, MAR); 

RT  RT1090  1090  CC2  AATAAA  6.49E‐05  3.95E‐05  41743  93  7228  2  0.00013889  POLASIG1 

PolyA signal; poly A signal found in legA gene of pea, rice alpha‐amylase; ‐10 
to ‐30 in the case of animal genes. Near upstream elements (NUE) in 
Arabidopsis (Loke et al. 2005); 

RT  RT1090  1090  CC2  AATAAT  3.37E‐05  1.56E‐05  40326  92  8645  3  0.00013889  POLASIG3  Plant polyA signal; Consensus sequence for plant polyadenylation signal; 

RT  RT1090  1090  CC2  AGAAA  0.00017278  0.00008192  43138  94  5833  1  0.00013889  POLLEN1LELAT52 

One of two co‐dependent regulatory elements responsible for pollen specific 
activation of tomato (L.e.) lat52gene; Found at ‐72to ‐68 region; See S000246 
(POLLEN2LELAT52); AGAAA and TCCACCATA (S000246) are required for 
pollen specific expression; Also found in the promoter of tomato endo‐beta‐
mannanase gene (LeMAN5) gene (Filichkin et al. 2004); 

RT  RT1090  1090  CC2  ATATT  7.12E‐05  0.00003965  42781  94  6190  1  0.00013889  ROOTMOTIFTAPOX1  Motif found both in promoters of rolD; 

RT  RT1090  1090  CC2  ATATTTAWW  6.72E‐05  4.05E‐05  21323  61  27648  34  0.00013889  SEF1MOTIF 
SEF1(soybean embryo factor 1) binding motif; sequence found in 5'‐upstream 
region (‐640; ‐765) of soybean beta‐conglicinin (7S globulin) gene; W=A/T; 

RT  RT1090  1090  CC2  GANTTNC  0.00012987  7.71E‐05  39476  90  9495  5  0.00013889  EECCRCAH1 

EEC; Consensus motif of the two enhancer elements, EE‐1and EE‐2, both 
found in the promoter region of the Chlamydomonas Cah1(encoding a 
periplasmic carbonic anhydrase); Binding site of Myb transcription factor 
LCR1(see Yoshioka et al, 2004); N=A/G/C/T; 

RT  RT1090  1090  CC2  GATAA  0.00015201  0.00008305  42124  93  6847  2  0.00013889  IBOXCORE 

I box; "I‐box"; Conserved sequence upstream of light‐regulated genes; 
Conserved sequence upstream of light‐regulated genes of both monocots 
and dicots; See IBOX (S000124); 

RT  RT1090  1090  CC2  GRWAAW  0.00016982  0.00010904  43280  94  5691  1  0.00013889  GT1CONSENSUS 

Consensus GT‐1binding site in many light‐regulated genes, e.g., RBCS from 
many species, PHYA from oat and rice, spinach RCA and PETA, and bean 
CHS15; R=A/G; W=A/T; For a compilation of related GT elements and factors, 
see Villain et al. (1996); GT‐1can stabilize the TFIIA‐TBP‐DNA (TATA box) 
complex; The activation mechanism of GT‐1may be achieved through direct 
interaction between TFIIA and GT‐1; Binding of GT‐1‐like factors to the PR‐1a 
promoter influences the level of SA‐inducible gene expression; 

RT  RT1090  1090  CC2  RTTTTTR  3.03E‐06  1.99E‐06  41355  94  7616  1  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 

SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 

RT  RT1090  1090  CC2  TGGGCY  0.00015572  0.00009421  20811  59  28160  36  0.00013889  SITEIIATCYTC 

Site II element found in the promoter regions of cytochrome genes (Cytc‐1, 
Cytc‐2) in Arabidopsis; Located between ‐147 and ‐156 from the translational 
starts sites (Welchen et al., 2005); Y=C/T; See also S000308; Overrepresented 
in the promoters of nuclear genes encoding components of the oxidative 
phosphorylation (OxPhos) machinery from both Arabidopsis and rice 
(Welchen and Gonzalez, 2006);) 

RT  RT1090  1090  CC2  TTATTT  6.53E‐05  4.15E‐05  41768  93  7203  2  0.00013889  TATABOX5 
TATA box; TATA box found in the 5'upstream region of pea (Pisum sativum) 
glutamine synthetase gene; a functional TATA element by in vivo analysis; 

RT  RT1090  1090  CC2  TTWTWTTWTT  1.07E‐05  6.68E‐06  35088  86  13883  9  0.00013889  MARTBOX 
T‐Box; Motif found in SAR (scaffold attachment region; or matrix attachment 
region, MAR); 

RT  RT1091  1091  CC1  AAGACGTAG  6.63E‐05  6.63E‐05  101  4  48865  96  0.00013889  AAGACGTAGATACL12 
Sequence found in Arabidopsis (A.t.) acyl carrier protein (ACP), Acl1.2, gene 
promoter; Contains bZIP core motif (ACGT); 

RT  RT1091  1091  CC2  AATAAA  3.99E‐05  2.02E‐05  41714  122  7226  4  0.00013889  POLASIG1 

PolyA signal; poly A signal found in legA gene of pea, rice alpha‐amylase; ‐10 
to ‐30 in the case of animal genes. Near upstream elements (NUE) in 
Arabidopsis (Loke et al. 2005); 

RT  RT1091  1091  CC2  AATAAT  5.70E‐06  3.22E‐06  40297  121  8643  5  0.00013889  POLASIG3  Plant polyA signal; Consensus sequence for plant polyadenylation signal; 

RT  RT1091  1091  CC2  AATTAAA  0.00011345  5.46E‐05  34519  108  14421  18  0.00013889  POLASIG2 
PolyA signal; poly A signal found in rice alpha‐amylase; ‐10 to ‐30 in the case 
of animal genes. AATAAA; AATAAT; AATTAAA; AATAAG; 

RT  RT1091  1091  CC2  AGAAA  0.00004115  0.00001879  43108  124  5832  2  0.00013889  POLLEN1LELAT52 

One of two co‐dependent regulatory elements responsible for pollen specific 
activation of tomato (L.e.) lat52gene; Found at ‐72to ‐68 region; See S000246 
(POLLEN2LELAT52); AGAAA and TCCACCATA (S000246) are required for 



pollen specific expression; Also found in the promoter of tomato endo‐beta‐
mannanase gene (LeMAN5) gene (Filichkin et al. 2004); 

RT  RT1091  1091  CC2  ATATT  1.16E‐05  7.50E‐06  42751  124  6189  2  0.00013889  ROOTMOTIFTAPOX1  Motif found both in promoters of rolD; 

RT  RT1091  1091  CC2  ATATTTAWW  1.92E‐05  1.19E‐05  21305  79  27635  47  0.00013889  SEF1MOTIF 
SEF1(soybean embryo factor 1) binding motif; sequence found in 5'‐upstream 
region (‐640; ‐765) of soybean beta‐conglicinin (7S globulin) gene; W=A/T; 

RT  RT1091  1091  CC2  GAAAAA  2.69E‐05  1.30E‐05  41531  122  7409  4  0.00013889  GT1GMSCAM4 

GT‐1motif found in the promoter of soybean (Glycine max) CaM isoform, 
SCaM‐4; Plays a role in pathogen‐ and salt‐induced SCaM‐4 gene expression; 
See also S000198 (GT‐1consensus); 

RT  RT1091  1091  CC2  GANTTNC  6.05E‐05  3.12E‐05  39448  118  9492  8  0.00013889  EECCRCAH1 

EEC; Consensus motif of the two enhancer elements, EE‐1and EE‐2, both 
found in the promoter region of the Chlamydomonas Cah1(encoding a 
periplasmic carbonic anhydrase); Binding site of Myb transcription factor 
LCR1(see Yoshioka et al, 2004); N=A/G/C/T; 

RT  RT1091  1091  CC2  GATAA  8.70E‐05  4.99E‐05  42095  122  6845  4  0.00013889  IBOXCORE 

I box; "I‐box"; Conserved sequence upstream of light‐regulated genes; 
Conserved sequence upstream of light‐regulated genes of both monocots 
and dicots; See IBOX (S000124); 

RT  RT1091  1091  CC2  GGGCC  0.00014449  9.11E‐05  18545  69  30395  57  0.00013889  SORLIP2AT 

one of "Sequences Over‐Represented in Light‐Induced Promoters (SORLIPs) 
in Arabidopsis; Computationally identified phyA‐induced motifs; See also 
S000482, S000484, S000485, S000486 (all SORLIPs), and also S000487, 
S000488, S000489, S000490 (all SORLREPs); 

RT  RT1091  1091  CC2  GRWAAW  6.28E‐05  2.70E‐05  43250  124  5690  2  0.00013889  GT1CONSENSUS 

Consensus GT‐1binding site in many light‐regulated genes, e.g., RBCS from 
many species, PHYA from oat and rice, spinach RCA and PETA, and bean 
CHS15; R=A/G; W=A/T; For a compilation of related GT elements and factors, 
see Villain et al. (1996); GT‐1can stabilize the TFIIA‐TBP‐DNA (TATA box) 
complex; The activation mechanism of GT‐1may be achieved through direct 
interaction between TFIIA and GT‐1; Binding of GT‐1‐like factors to the PR‐1a 
promoter influences the level of SA‐inducible gene expression; 

RT  RT1091  1091  CC2  MACCWAMC  6.08E‐05  4.10E‐05  16325  64  32615  62  0.00013889  MYBPLANT 

Plant MYB binding site; Consensus sequence related to box P in promoters of 
phenylpropanoid biosynthetic genes such as PAL, CHS, CHI, DFR, CL, Bz1; 
Myb305; M=A/C; W=A/T; See S000355; The AmMYB308 and AmMYB330 
transcription factors from Antirrhinum majus regulate phenylpropanoid and 
lignin biosynthesis in transgenic tobacco; 

RT  RT1091  1091  CC2  RGATY  6.04E‐05  0.00003793  43385  124  5555  2  0.00013889 

RT  RT1091  1091  CC2  RTTTTTR  0.00001836  7.90E‐06  41327  122  7613  4  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 

SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 

RT  RT1091  1091  CC2  TAAAATAT  0.00003999  0.00002787  20190  75  28750  51  0.00013889  LECPLEACS2 
Core element in LeCp (tomato Cys protease) binding cis‐element (from ‐715 
to ‐675) in LeAcs2gene; 

RT  RT1091  1091  CC2  TATTAAT  0.00016319  0.00010635  25224  86  23716  40  0.00013889  TATABOX3 
TATA box; TATA box found in the 5'upstream region of sweet potato 
sporamin A gene; 

RT  RT1091  1091  CC2  TGGGCY  0.00013619  8.98E‐05  20795  75  28145  51  0.00013889  SITEIIATCYTC 

Site II element found in the promoter regions of cytochrome genes (Cytc‐1, 
Cytc‐2) in Arabidopsis; Located between ‐147 and ‐156 from the translational 
starts sites (Welchen et al., 2005); Y=C/T; See also S000308; Overrepresented 
in the promoters of nuclear genes encoding components of the oxidative 
phosphorylation (OxPhos) machinery from both Arabidopsis and rice 
(Welchen and Gonzalez, 2006);) 

RT  RT1091  1091  CC2  TTATTT  3.96E‐05  2.15E‐05  41739  122  7201  4  0.00013889  TATABOX5 
TATA box; TATA box found in the 5'upstream region of pea (Pisum sativum) 
glutamine synthetase gene; a functional TATA element by in vivo analysis; 

RT  RT1091  1091  CC2  TTWTWTTWTT  4.43E‐07  2.24E‐07  35060  114  13880  12  0.00013889  MARTBOX 
T‐Box; Motif found in SAR (scaffold attachment region; or matrix attachment 
region, MAR); 

RT  RT1092  1092  CC1  AAGACGTAG  4.99E‐05  4.99E‐05  101  4  48872  89  0.00013889  AAGACGTAGATACL12 
Sequence found in Arabidopsis (A.t.) acyl carrier protein (ACP), Acl1.2, gene 
promoter; Contains bZIP core motif (ACGT); 

RT  RT1092  1092  CC2  AATAAA  2.96E‐06  1.67E‐06  41695  141  7226  4  0.00013889  POLASIG1  PolyA signal; poly A signal found in legA gene of pea, rice alpha‐amylase; ‐10 



to ‐30 in the case of animal genes. Near upstream elements (NUE) in 
Arabidopsis (Loke et al. 2005); 

RT  RT1092  1092  CC2  AATAAT  2.80E‐07  1.59E‐07  40278  140  8643  5  0.00013889  POLASIG3  Plant polyA signal; Consensus sequence for plant polyadenylation signal; 

RT  RT1092  1092  CC2  AATTAAA  3.40E‐05  1.99E‐05  34503  124  14418  21  0.00013889  POLASIG2 
PolyA signal; poly A signal found in rice alpha‐amylase; ‐10 to ‐30 in the case 
of animal genes. AATAAA; AATAAT; AATTAAA; AATAAG; 

RT  RT1092  1092  CC2  AGAAA  3.98E‐06  2.20E‐06  43089  143  5832  2  0.00013889  POLLEN1LELAT52 

One of two co‐dependent regulatory elements responsible for pollen specific 
activation of tomato (L.e.) lat52gene; Found at ‐72to ‐68 region; See S000246 
(POLLEN2LELAT52); AGAAA and TCCACCATA (S000246) are required for 
pollen specific expression; Also found in the promoter of tomato endo‐beta‐
mannanase gene (LeMAN5) gene (Filichkin et al. 2004); 

RT  RT1092  1092  CC2  ATATT  1.81E‐06  7.50E‐07  42732  143  6189  2  0.00013889  ROOTMOTIFTAPOX1  Motif found both in promoters of rolD; 

RT  RT1092  1092  CC2  ATATTTAWW  2.28E‐05  1.19E‐05  21295  89  27626  56  0.00013889  SEF1MOTIF 
SEF1(soybean embryo factor 1) binding motif; sequence found in 5'‐upstream 
region (‐640; ‐765) of soybean beta‐conglicinin (7S globulin) gene; W=A/T; 

RT  RT1092  1092  CC2  CAACA  2.46E‐05  1.49E‐05  41903  140  7018  5  0.00013889  RAV1AAT 

Binding consensus sequence of Arabidopsis (A.t.) transcription factor, RAV1; 
RAV1specifically binds to DNA with bipartite sequence motifs of RAV1‐A 
(CAACA) and RAV1‐B (CACCTG); RAV1protein contain AP2‐like and B3‐like 
domains; The AP2‐like and B3‐like domains recognize the CAACA and CACCTG 
motifs, respectively; The expression level of RAV1were relatively high in 
rosette leaves and roots; See S000315(CACCTG); 

RT  RT1092  1092  CC2  CANNTG  3.26E‐05  1.99E‐05  42586  141  6335  4  0.00013889  MYCCONSENSUSAT 

MYC recognition site found in the promoters of the dehydration‐responsive 
gene rd22and many other genes in Arabidopsis; Binding site of 
ATMYC2(previously known as rd22BP1); see S000144 (E‐box; CANNTG), 
S000174 (MYCATRD22); N=A/T/G/C; MYC recognition sequence in 
CBF3promoter; Binding site of ICE1(inducer of CBF expression 1) that 
regulates the transcription of CBF/DREB1genes in the cold in Arabidopsis; 
ICE1(Chinnusamy et al., 2004);) This sequence is also known as RRE (R 
response element)(Hartmann et al., 2005); 

RT  RT1092  1092  CC2  CTCTT  3.61E‐05  1.91E‐05  41997  140  6924  5  0.00013889  OSE2ROOTNODULE 

One of the consensus sequence motifs of organ‐specific elements (OSE) 
characteristic of the promoters activated in infected cells of root nodules; 
See also S000467; 

RT  RT1092  1092  CC2  GAAAAA  1.98E‐06  9.87E‐07  41512  141  7409  4  0.00013889  GT1GMSCAM4 

GT‐1motif found in the promoter of soybean (Glycine max) CaM isoform, 
SCaM‐4; Plays a role in pathogen‐ and salt‐induced SCaM‐4 gene expression; 
See also S000198 (GT‐1consensus); 

RT  RT1092  1092  CC2  GANTTNC  3.34E‐05  2.04E‐05  39431  135  9490  10  0.00013889  EECCRCAH1 

EEC; Consensus motif of the two enhancer elements, EE‐1and EE‐2, both 
found in the promoter region of the Chlamydomonas Cah1(encoding a 
periplasmic carbonic anhydrase); Binding site of Myb transcription factor 
LCR1(see Yoshioka et al, 2004); N=A/G/C/T; 

RT  RT1092  1092  CC2  GATAA  0.0000544  2.36E‐05  42077  140  6844  5  0.00013889  IBOXCORE 

I box; "I‐box"; Conserved sequence upstream of light‐regulated genes; 
Conserved sequence upstream of light‐regulated genes of both monocots 
and dicots; See IBOX (S000124); 

RT  RT1092  1092  CC2  GGGCC  2.83E‐06  1.85E‐06  18531  83  30390  62  0.00013889  SORLIP2AT 

one of "Sequences Over‐Represented in Light‐Induced Promoters (SORLIPs) 
in Arabidopsis; Computationally identified phyA‐induced motifs; See also 
S000482, S000484, S000485, S000486 (all SORLIPs), and also S000487, 
S000488, S000489, S000490 (all SORLREPs); 

RT  RT1092  1092  CC2  GRWAAW  6.04E‐06  3.36E‐06  43231  143  5690  2  0.00013889  GT1CONSENSUS 

Consensus GT‐1binding site in many light‐regulated genes, e.g., RBCS from 
many species, PHYA from oat and rice, spinach RCA and PETA, and bean 
CHS15; R=A/G; W=A/T; For a compilation of related GT elements and factors, 
see Villain et al. (1996); GT‐1can stabilize the TFIIA‐TBP‐DNA (TATA box) 
complex; The activation mechanism of GT‐1may be achieved through direct 
interaction between TFIIA and GT‐1; Binding of GT‐1‐like factors to the PR‐1a 
promoter influences the level of SA‐inducible gene expression; 

RT  RT1092  1092  CC2  RGATY  9.13E‐06  5.01E‐06  43366  143  5555  2  0.00013889 



RT  RT1092  1092  CC2  RTTTTTR  8.60E‐07  5.47E‐07  41308  141  7613  4  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 

SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 

RT  RT1092  1092  CC2  TAAAATAT  0.00012871  7.72E‐05  20182  83  28739  62  0.00013889  LECPLEACS2 
Core element in LeCp (tomato Cys protease) binding cis‐element (from ‐715 
to ‐675) in LeAcs2gene; 

RT  RT1092  1092  CC2  TAAAG  0.00024289  0.00010867  42134  139  6787  6  0.00013889  TAAAGSTKST1 

TAAAG motif found in promoter of Solanum tuberosum (S.t.) KST1gene; 
Target site for trans‐acting StDof1protein controlling guard cell‐specific gene 
expression; KST1gene encodes a K+ influx channel of guard cells; See 
S000265; 

RT  RT1092  1092  CC2  TATTAAT  1.24E‐05  7.18E‐06  25209  101  23712  44  0.00013889  TATABOX3 
TATA box; TATA box found in the 5'upstream region of sweet potato 
sporamin A gene; 

RT  RT1092  1092  CC2  TGGGCY  6.52E‐06  3.69E‐06  20781  89  28140  56  0.00013889  SITEIIATCYTC 

Site II element found in the promoter regions of cytochrome genes (Cytc‐1, 
Cytc‐2) in Arabidopsis; Located between ‐147 and ‐156 from the translational 
starts sites (Welchen et al., 2005); Y=C/T; See also S000308; Overrepresented 
in the promoters of nuclear genes encoding components of the oxidative 
phosphorylation (OxPhos) machinery from both Arabidopsis and rice 
(Welchen and Gonzalez, 2006);) 

RT  RT1092  1092  CC2  TTATTT  2.97E‐06  0.00000179  41720  141  7201  4  0.00013889  TATABOX5 
TATA box; TATA box found in the 5'upstream region of pea (Pisum sativum) 
glutamine synthetase gene; a functional TATA element by in vivo analysis; 

RT  RT1092  1092  CC2  TTWTWTTWTT  6.87E‐07  4.12E‐07  35045  129  13876  16  0.00013889  MARTBOX 
T‐Box; Motif found in SAR (scaffold attachment region; or matrix attachment 
region, MAR); 

RT  RT1093  1093  CC1  AAGACGTAG  5.43E‐05  5.43E‐05  101  4  48870  91  0.00013889  AAGACGTAGATACL12 
Sequence found in Arabidopsis (A.t.) acyl carrier protein (ACP), Acl1.2, gene 
promoter; Contains bZIP core motif (ACGT); 

RT  RT1093  1093  CC2  AATAAA  2.05E‐06  1.12E‐06  41692  144  7226  4  0.00013889  POLASIG1 

PolyA signal; poly A signal found in legA gene of pea, rice alpha‐amylase; ‐10 
to ‐30 in the case of animal genes. Near upstream elements (NUE) in 
Arabidopsis (Loke et al. 2005); 

RT  RT1093  1093  CC2  AATAAT  1.95E‐07  9.82E‐08  40275  143  8643  5  0.00013889  POLASIG3  Plant polyA signal; Consensus sequence for plant polyadenylation signal; 

RT  RT1093  1093  CC2  AATTAAA  4.27E‐05  2.72E‐05  34501  126  14417  22  0.00013889  POLASIG2 
PolyA signal; poly A signal found in rice alpha‐amylase; ‐10 to ‐30 in the case 
of animal genes. AATAAA; AATAAT; AATTAAA; AATAAG; 

RT  RT1093  1093  CC2  AGAAA  2.70E‐06  1.56E‐06  43086  146  5832  2  0.00013889  POLLEN1LELAT52 

One of two co‐dependent regulatory elements responsible for pollen specific 
activation of tomato (L.e.) lat52gene; Found at ‐72to ‐68 region; See S000246 
(POLLEN2LELAT52); AGAAA and TCCACCATA (S000246) are required for 
pollen specific expression; Also found in the promoter of tomato endo‐beta‐
mannanase gene (LeMAN5) gene (Filichkin et al. 2004); 

RT  RT1093  1093  CC2  ATATT  1.22E‐06  5.20E‐07  42729  146  6189  2  0.00013889  ROOTMOTIFTAPOX1  Motif found both in promoters of rolD; 

RT  RT1093  1093  CC2  ATATTTAWW  1.33E‐05  8.66E‐06  21293  91  27625  57  0.00013889  SEF1MOTIF 
SEF1(soybean embryo factor 1) binding motif; sequence found in 5'‐upstream 
region (‐640; ‐765) of soybean beta‐conglicinin (7S globulin) gene; W=A/T; 

RT  RT1093  1093  CC2  CAACA  8.23E‐05  4.34E‐05  41901  142  7017  6  0.00013889  RAV1AAT 

Binding consensus sequence of Arabidopsis (A.t.) transcription factor, RAV1; 
RAV1specifically binds to DNA with bipartite sequence motifs of RAV1‐A 
(CAACA) and RAV1‐B (CACCTG); RAV1protein contain AP2‐like and B3‐like 
domains; The AP2‐like and B3‐like domains recognize the CAACA and CACCTG 
motifs, respectively; The expression level of RAV1were relatively high in 
rosette leaves and roots; See S000315(CACCTG); 

RT  RT1093  1093  CC2  CANNTG  2.27E‐05  0.00001419  42583  144  6335  4  0.00013889  MYCCONSENSUSAT 

MYC recognition site found in the promoters of the dehydration‐responsive 
gene rd22and many other genes in Arabidopsis; Binding site of 
ATMYC2(previously known as rd22BP1); see S000144 (E‐box; CANNTG), 
S000174 (MYCATRD22); N=A/T/G/C; MYC recognition sequence in 
CBF3promoter; Binding site of ICE1(inducer of CBF expression 1) that 
regulates the transcription of CBF/DREB1genes in the cold in Arabidopsis; 
ICE1(Chinnusamy et al., 2004);) This sequence is also known as RRE (R 
response element)(Hartmann et al., 2005); 

RT  RT1093  1093  CC2  CTCTT  2.54E‐05  1.33E‐05  41994  143  6924  5  0.00013889  OSE2ROOTNODULE  One of the consensus sequence motifs of organ‐specific elements (OSE) 



characteristic of the promoters activated in infected cells of root nodules; 
See also S000467; 

RT  RT1093  1093  CC2  GAAAAA  1.38E‐06  6.53E‐07  41509  144  7409  4  0.00013889  GT1GMSCAM4 

GT‐1motif found in the promoter of soybean (Glycine max) CaM isoform, 
SCaM‐4; Plays a role in pathogen‐ and salt‐induced SCaM‐4 gene expression; 
See also S000198 (GT‐1consensus); 

RT  RT1093  1093  CC2  GANTTNC  2.40E‐05  0.0000131  39428  138  9490  10  0.00013889  EECCRCAH1 

EEC; Consensus motif of the two enhancer elements, EE‐1and EE‐2, both 
found in the promoter region of the Chlamydomonas Cah1(encoding a 
periplasmic carbonic anhydrase); Binding site of Myb transcription factor 
LCR1(see Yoshioka et al, 2004); N=A/G/C/T; 

RT  RT1093  1093  CC2  GATAA  0.00003832  1.66E‐05  42074  143  6844  5  0.00013889  IBOXCORE 

I box; "I‐box"; Conserved sequence upstream of light‐regulated genes; 
Conserved sequence upstream of light‐regulated genes of both monocots 
and dicots; See IBOX (S000124); 

RT  RT1093  1093  CC2  GGGCC  3.76E‐07  2.16E‐07  18527  87  30391  61  0.00013889  SORLIP2AT 

one of "Sequences Over‐Represented in Light‐Induced Promoters (SORLIPs) 
in Arabidopsis; Computationally identified phyA‐induced motifs; See also 
S000482, S000484, S000485, S000486 (all SORLIPs), and also S000487, 
S000488, S000489, S000490 (all SORLREPs); 

RT  RT1093  1093  CC2  GRWAAW  4.09E‐06  2.41E‐06  43228  146  5690  2  0.00013889  GT1CONSENSUS 

Consensus GT‐1binding site in many light‐regulated genes, e.g., RBCS from 
many species, PHYA from oat and rice, spinach RCA and PETA, and bean 
CHS15; R=A/G; W=A/T; For a compilation of related GT elements and factors, 
see Villain et al. (1996); GT‐1can stabilize the TFIIA‐TBP‐DNA (TATA box) 
complex; The activation mechanism of GT‐1may be achieved through direct 
interaction between TFIIA and GT‐1; Binding of GT‐1‐like factors to the PR‐1a 
promoter influences the level of SA‐inducible gene expression; 

RT  RT1093  1093  CC2  RGATY  6.19E‐06  3.63E‐06  43363  146  5555  2  0.00013889 

RT  RT1093  1093  CC2  RTTTTTR  5.88E‐07  3.56E‐07  41305  144  7613  4  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 

SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 

RT  RT1093  1093  CC2  TAAAG  0.00017363  7.82E‐05  42131  142  6787  6  0.00013889  TAAAGSTKST1 

TAAAG motif found in promoter of Solanum tuberosum (S.t.) KST1gene; 
Target site for trans‐acting StDof1protein controlling guard cell‐specific gene 
expression; KST1gene encodes a K+ influx channel of guard cells; See 
S000265; 

RT  RT1093  1093  CC2  TATTAAT  4.75E‐05  0.0000282  25209  101  23709  47  0.00013889  TATABOX3 
TATA box; TATA box found in the 5'upstream region of sweet potato 
sporamin A gene; 

RT  RT1093  1093  CC2  TGGGCY  1.64E‐06  1.16E‐06  20778  92  28140  56  0.00013889  SITEIIATCYTC 

Site II element found in the promoter regions of cytochrome genes (Cytc‐1, 
Cytc‐2) in Arabidopsis; Located between ‐147 and ‐156 from the translational 
starts sites (Welchen et al., 2005); Y=C/T; See also S000308; Overrepresented 
in the promoters of nuclear genes encoding components of the oxidative 
phosphorylation (OxPhos) machinery from both Arabidopsis and rice 
(Welchen and Gonzalez, 2006);) 

RT  RT1093  1093  CC2  TTATTT  2.05E‐06  1.20E‐06  41717  144  7201  4  0.00013889  TATABOX5 
TATA box; TATA box found in the 5'upstream region of pea (Pisum sativum) 
glutamine synthetase gene; a functional TATA element by in vivo analysis; 

RT  RT1093  1093  CC2  TTWTWTTWTT  3.66E‐06  1.99E‐06  35044  130  13874  18  0.00013889  MARTBOX 
T‐Box; Motif found in SAR (scaffold attachment region; or matrix attachment 
region, MAR); 

RT  RT1094  1094  CC1  AATAAA  9.53E‐06  6.21E‐06  41717  119  7227  3  0.00013889  POLASIG1 

PolyA signal; poly A signal found in legA gene of pea, rice alpha‐amylase; ‐10 
to ‐30 in the case of animal genes. Near upstream elements (NUE) in 
Arabidopsis (Loke et al. 2005); 

RT  RT1094  1094  CC1  AATAAT  2.04E‐06  1.13E‐06  40300  118  8644  4  0.00013889  POLASIG3  Plant polyA signal; Consensus sequence for plant polyadenylation signal; 

RT  RT1094  1094  CC1  AATTAAA  3.38E‐06  1.95E‐06  34519  108  14425  14  0.00013889  POLASIG2 
PolyA signal; poly A signal found in rice alpha‐amylase; ‐10 to ‐30 in the case 
of animal genes. AATAAA; AATAAT; AATTAAA; AATAAG; 

RT  RT1094  1094  CC1  AGAAA  7.32E‐06  3.37E‐06  43111  121  5833  1  0.00013889  POLLEN1LELAT52 

One of two co‐dependent regulatory elements responsible for pollen specific 
activation of tomato (L.e.) lat52gene; Found at ‐72to ‐68 region; See S000246 
(POLLEN2LELAT52); AGAAA and TCCACCATA (S000246) are required for 



pollen specific expression; Also found in the promoter of tomato endo‐beta‐
mannanase gene (LeMAN5) gene (Filichkin et al. 2004); 

RT  RT1094  1094  CC1  ATATT  3.13E‐06  1.30E‐06  42754  121  6190  1  0.00013889  ROOTMOTIFTAPOX1  Motif found both in promoters of rolD; 

RT  RT1094  1094  CC1  ATATTTAWW  8.74E‐06  4.67E‐06  21306  78  27638  44  0.00013889  SEF1MOTIF 
SEF1(soybean embryo factor 1) binding motif; sequence found in 5'‐upstream 
region (‐640; ‐765) of soybean beta‐conglicinin (7S globulin) gene; W=A/T; 

RT  RT1094  1094  CC1  CAACA  0.00012792  5.44E‐05  41925  118  7019  4  0.00013889  RAV1AAT 

Binding consensus sequence of Arabidopsis (A.t.) transcription factor, RAV1; 
RAV1specifically binds to DNA with bipartite sequence motifs of RAV1‐A 
(CAACA) and RAV1‐B (CACCTG); RAV1protein contain AP2‐like and B3‐like 
domains; The AP2‐like and B3‐like domains recognize the CAACA and CACCTG 
motifs, respectively; The expression level of RAV1were relatively high in 
rosette leaves and roots; See S000315(CACCTG); 

RT  RT1094  1094  CC1  CANNTG  0.00011078  5.29E‐05  42608  119  6336  3  0.00013889  MYCCONSENSUSAT 

MYC recognition site found in the promoters of the dehydration‐responsive 
gene rd22and many other genes in Arabidopsis; Binding site of 
ATMYC2(previously known as rd22BP1); see S000144 (E‐box; CANNTG), 
S000174 (MYCATRD22); N=A/T/G/C; MYC recognition sequence in 
CBF3promoter; Binding site of ICE1(inducer of CBF expression 1) that 
regulates the transcription of CBF/DREB1genes in the cold in Arabidopsis; 
ICE1(Chinnusamy et al., 2004);) This sequence is also known as RRE (R 
response element)(Hartmann et al., 2005); 

RT  RT1094  1094  CC1  CTCTT  0.00012329  6.73E‐05  42019  118  6925  4  0.00013889  OSE2ROOTNODULE 

One of the consensus sequence motifs of organ‐specific elements (OSE) 
characteristic of the promoters activated in infected cells of root nodules; 
See also S000467; 

RT  RT1094  1094  CC1  CWWWWWWWWG  5.38E‐05  0.00003303  30016  96  18928  26  0.00013889  CARGCW8GAT 
A variant of CArG motif (see S000404), with a longer A/T‐rich core; Binding 
site for AGL15 (AGAMOUS‐like 15); W=A/T; 

RT  RT1094  1094  CC1  GAAAAA  6.22E‐06  3.95E‐06  41534  119  7410  3  0.00013889  GT1GMSCAM4 

GT‐1motif found in the promoter of soybean (Glycine max) CaM isoform, 
SCaM‐4; Plays a role in pathogen‐ and salt‐induced SCaM‐4 gene expression; 
See also S000198 (GT‐1consensus); 

RT  RT1094  1094  CC1  GANTTNC  2.74E‐05  1.58E‐05  39451  115  9493  7  0.00013889  EECCRCAH1 

EEC; Consensus motif of the two enhancer elements, EE‐1and EE‐2, both 
found in the promoter region of the Chlamydomonas Cah1(encoding a 
periplasmic carbonic anhydrase); Binding site of Myb transcription factor 
LCR1(see Yoshioka et al, 2004); N=A/G/C/T; 

RT  RT1094  1094  CC1  GATAA  3.32E‐05  1.57E‐05  42098  119  6846  3  0.00013889  IBOXCORE 

I box; "I‐box"; Conserved sequence upstream of light‐regulated genes; 
Conserved sequence upstream of light‐regulated genes of both monocots 
and dicots; See IBOX (S000124); 

RT  RT1094  1094  CC1  GGGCC  0.00003329  2.27E‐05  18545  69  30399  53  0.00013889  SORLIP2AT 

one of "Sequences Over‐Represented in Light‐Induced Promoters (SORLIPs) 
in Arabidopsis; Computationally identified phyA‐induced motifs; See also 
S000482, S000484, S000485, S000486 (all SORLIPs), and also S000487, 
S000488, S000489, S000490 (all SORLREPs); 

RT  RT1094  1094  CC1  GRWAAW  0.00001151  4.90E‐06  43253  121  5691  1  0.00013889  GT1CONSENSUS 

Consensus GT‐1binding site in many light‐regulated genes, e.g., RBCS from 
many species, PHYA from oat and rice, spinach RCA and PETA, and bean 
CHS15; R=A/G; W=A/T; For a compilation of related GT elements and factors, 
see Villain et al. (1996); GT‐1can stabilize the TFIIA‐TBP‐DNA (TATA box) 
complex; The activation mechanism of GT‐1may be achieved through direct 
interaction between TFIIA and GT‐1; Binding of GT‐1‐like factors to the PR‐1a 
promoter influences the level of SA‐inducible gene expression; 

RT  RT1094  1094  CC1  MACCWAMC  4.39E‐05  2.44E‐05  16326  63  32618  59  0.00013889  MYBPLANT 

Plant MYB binding site; Consensus sequence related to box P in promoters of 
phenylpropanoid biosynthetic genes such as PAL, CHS, CHI, DFR, CL, Bz1; 
Myb305; M=A/C; W=A/T; See S000355; The AmMYB308 and AmMYB330 
transcription factors from Antirrhinum majus regulate phenylpropanoid and 
lignin biosynthesis in transgenic tobacco; 

RT  RT1094  1094  CC1  RGATY  1.10E‐05  6.98E‐06  43388  121  5556  1  0.00013889 
RT  RT1094  1094  CC1  RTTTTTR  5.13E‐07  3.07E‐07  41329  120  7615  2  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S  SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 



region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 

RT  RT1094  1094  CC1  TAAAATAT  0.0002046  0.00012226  20194  71  28750  51  0.00013889  LECPLEACS2 
Core element in LeCp (tomato Cys protease) binding cis‐element (from ‐715 
to ‐675) in LeAcs2gene; 

RT  RT1094  1094  CC1  TAACARA  0.00025388  0.0001288  25083  83  23861  39  0.00013889  AMYBOX1 
amylase box; Conserved sequence found in 5'‐upstream region of alpha‐
amylase gene of rice, wheat, barley; 

RT  RT1094  1094  CC1  TATTAAT  2.53E‐05  1.62E‐05  25224  86  23720  36  0.00013889  TATABOX3 
TATA box; TATA box found in the 5'upstream region of sweet potato 
sporamin A gene; 

RT  RT1094  1094  CC1  TATTTAA  3.03E‐05  1.91E‐05  28367  93  20577  29  0.00013889  TATABOXOSPAL 

Binding site for OsTBP2, found in the promoter of rice pal gene encoding 
phenylalanine ammonia‐lyase; OsTFIIB stimulated the DNA binding and 
bending activities of OsTBP2and synergistically enhanced OsTBP2‐mediated 
transcription from the pal promoter; 

RT  RT1094  1094  CC1  TGGGCY  0.00006872  0.00004158  20796  74  28148  48  0.00013889  SITEIIATCYTC 

Site II element found in the promoter regions of cytochrome genes (Cytc‐1, 
Cytc‐2) in Arabidopsis; Located between ‐147 and ‐156 from the translational 
starts sites (Welchen et al., 2005); Y=C/T; See also S000308; Overrepresented 
in the promoters of nuclear genes encoding components of the oxidative 
phosphorylation (OxPhos) machinery from both Arabidopsis and rice 
(Welchen and Gonzalez, 2006);) 

RT  RT1094  1094  CC1  TTATTT  2.01E‐06  9.08E‐07  41741  120  7203  2  0.00013889  TATABOX5 
TATA box; TATA box found in the 5'upstream region of pea (Pisum sativum) 
glutamine synthetase gene; a functional TATA element by in vivo analysis; 

RT  RT1094  1094  CC1  TTTGACY  0.00015374  9.82E‐05  18146  66  30798  56  0.00013889  WBBOXPCWRKY1 

WB box; WRKY proteins bind specifically to the DNA sequence motif 
(T)(T)TGAC(C/T), which is known as the W box; Found in amylase gene in 
sweet potato, alpha‐Amy2genes in wheat, barley, and wild oat, PR1gene in 
parsley, and a transcription factor gene in Arabidopsis; The motif was initially 
registered in PLACEdb as TTGACT, and was corrected to TTGACY on 22June, 
2006; Y=C/T; 

RT  RT1094  1094  CC1  TTWTWTTWTT  5.34E‐08  3.65E‐08  35062  112  13882  10  0.00013889  MARTBOX 
T‐Box; Motif found in SAR (scaffold attachment region; or matrix attachment 
region, MAR); 

RT  RT1094  1094  CC2  AAGACGTAG  8.02E‐05  8.02E‐05  101  4  48860  101  0.00013889  AAGACGTAGATACL12 
Sequence found in Arabidopsis (A.t.) acyl carrier protein (ACP), Acl1.2, gene 
promoter; Contains bZIP core motif (ACGT); 

RT  RT1095  1095  CC1  AATAAT  0.00011137  0.00005833  40344  74  8646  2  0.00013889  POLASIG3  Plant polyA signal; Consensus sequence for plant polyadenylation signal; 

RT  RT1095  1095  CC1  RTTTTTR  8.56E‐05  4.01E‐05  41374  75  7616  1  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 

SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 

RT  RT1095  1095  CC1  TTATTT  0.00013185  8.00E‐05  41786  75  7204  1  0.00013889  TATABOX5 
TATA box; TATA box found in the 5'upstream region of pea (Pisum sativum) 
glutamine synthetase gene; a functional TATA element by in vivo analysis; 

RT  RT1095  1095  CC2  AAGACGTAG  4.79E‐05  4.79E‐05  101  4  48873  88  0.00013889  AAGACGTAGATACL12 
Sequence found in Arabidopsis (A.t.) acyl carrier protein (ACP), Acl1.2, gene 
promoter; Contains bZIP core motif (ACGT); 

RT  RT1654  1654  CC1  AAAGAT  0.0002706  0.00012696  36559  74  12426  7  0.00013889  OSE1ROOTNODULE 

One of the consensus sequence motifs of organ‐specific elements (OSE) 
characteristic of the promoters activated in infected cells of root nodules; 
See also S000468; 

RT  RT1655  1655  CC1  AAAGAT  6.41E‐05  3.78E‐05  36548  85  12425  8  0.00013889  OSE1ROOTNODULE 

One of the consensus sequence motifs of organ‐specific elements (OSE) 
characteristic of the promoters activated in infected cells of root nodules; 
See also S000468; 

RT  RT1655  1655  CC1  TATTAG  8.85E‐05  5.16E‐05  27628  71  21345  22  0.00013889  CPBCSPOR 

The sequence critical for Cytokinin‐enhanced Protein Binding in vitro, found 
in ‐490 to ‐340 of the promoter of the cucumber (CS) POR (NADPH‐
protochlorophyllide reductase) gene; 

RT  RT1655  1655  CC1  TATTTAA  5.04E‐05  2.58E‐05  28387  73  20586  20  0.00013889  TATABOXOSPAL 

Binding site for OsTBP2, found in the promoter of rice pal gene encoding 
phenylalanine ammonia‐lyase; OsTFIIB stimulated the DNA binding and 
bending activities of OsTBP2and synergistically enhanced OsTBP2‐mediated 
transcription from the pal promoter; 

RT  RT1656  1656  CC1  RTTTTTR  0.0001804  0.00011145  41357  92  7614  3  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 
SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 



SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G;

RT  RT1656  1656  CC1  TATTAG  0.00004361  2.75E‐05  27626  73  21345  22  0.00013889  CPBCSPOR 

The sequence critical for Cytokinin‐enhanced Protein Binding in vitro, found 
in ‐490 to ‐340 of the promoter of the cucumber (CS) POR (NADPH‐
protochlorophyllide reductase) gene; 

RT  RT1656  1656  CC1  TATTTAA  8.83E‐06  4.82E‐06  28384  76  20587  19  0.00013889  TATABOXOSPAL 

Binding site for OsTBP2, found in the promoter of rice pal gene encoding 
phenylalanine ammonia‐lyase; OsTFIIB stimulated the DNA binding and 
bending activities of OsTBP2and synergistically enhanced OsTBP2‐mediated 
transcription from the pal promoter; 

RT  RT1657  1657  CC1  RTTTTTR  0.00012411  7.33E‐05  41354  95  7614  3  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 

SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 

RT  RT1657  1657  CC1  TATTAG  1.49E‐05  1.04E‐05  27623  76  21345  22  0.00013889  CPBCSPOR 

The sequence critical for Cytokinin‐enhanced Protein Binding in vitro, found 
in ‐490 to ‐340 of the promoter of the cucumber (CS) POR (NADPH‐
protochlorophyllide reductase) gene; 

RT  RT1657  1657  CC1  TATTTAA  5.59E‐05  3.83E‐05  28384  76  20584  22  0.00013889  TATABOXOSPAL 

Binding site for OsTBP2, found in the promoter of rice pal gene encoding 
phenylalanine ammonia‐lyase; OsTFIIB stimulated the DNA binding and 
bending activities of OsTBP2and synergistically enhanced OsTBP2‐mediated 
transcription from the pal promoter; 

RT  RT1658  1658  CC1  ATATT  4.91E‐05  0.000024  42777  98  6190  1  0.00013889  ROOTMOTIFTAPOX1  Motif found both in promoters of rolD; 

RT  RT1658  1658  CC1  GRWAAW  0.00011452  6.91E‐05  43276  98  5691  1  0.00013889  GT1CONSENSUS 

Consensus GT‐1binding site in many light‐regulated genes, e.g., RBCS from 
many species, PHYA from oat and rice, spinach RCA and PETA, and bean 
CHS15; R=A/G; W=A/T; For a compilation of related GT elements and factors, 
see Villain et al. (1996); GT‐1can stabilize the TFIIA‐TBP‐DNA (TATA box) 
complex; The activation mechanism of GT‐1may be achieved through direct 
interaction between TFIIA and GT‐1; Binding of GT‐1‐like factors to the PR‐1a 
promoter influences the level of SA‐inducible gene expression; 

RT  RT1658  1658  CC1  RGATY  0.00017685  0.00009171  43411  98  5556  1  0.00013889 

RT  RT1658  1658  CC1  RTTTTTR  0.00012676  0.00006376  41353  96  7614  3  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 

SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 

RT  RT1658  1658  CC1  TAAAG  0.00010529  5.50E‐05  42176  97  6791  2  0.00013889  TAAAGSTKST1 

TAAAG motif found in promoter of Solanum tuberosum (S.t.) KST1gene; 
Target site for trans‐acting StDof1protein controlling guard cell‐specific gene 
expression; KST1gene encodes a K+ influx channel of guard cells; See 
S000265; 

RT  RT1658  1658  CC1  TATTAG  9.53E‐05  0.00005084  27624  75  21343  24  0.00013889  CPBCSPOR 

The sequence critical for Cytokinin‐enhanced Protein Binding in vitro, found 
in ‐490 to ‐340 of the promoter of the cucumber (CS) POR (NADPH‐
protochlorophyllide reductase) gene; 

RT  RT1659  1659  CC1  ATATT  4.74E‐05  3.09E‐05  42779  96  6190  1  0.00013889  ROOTMOTIFTAPOX1  Motif found both in promoters of rolD; 

RT  RT1659  1659  CC1  GATAA  0.00010255  6.39E‐05  42122  95  6847  2  0.00013889  IBOXCORE 

I box; "I‐box"; Conserved sequence upstream of light‐regulated genes; 
Conserved sequence upstream of light‐regulated genes of both monocots 
and dicots; See IBOX (S000124); 

RT  RT1659  1659  CC1  GRWAAW  0.00017469  8.68E‐05  43278  96  5691  1  0.00013889  GT1CONSENSUS 

Consensus GT‐1binding site in many light‐regulated genes, e.g., RBCS from 
many species, PHYA from oat and rice, spinach RCA and PETA, and bean 
CHS15; R=A/G; W=A/T; For a compilation of related GT elements and factors, 
see Villain et al. (1996); GT‐1can stabilize the TFIIA‐TBP‐DNA (TATA box) 
complex; The activation mechanism of GT‐1may be achieved through direct 
interaction between TFIIA and GT‐1; Binding of GT‐1‐like factors to the PR‐1a 
promoter influences the level of SA‐inducible gene expression; 

RT  RT1659  1659  CC1  RGATY  0.00027867  0.0001145  43413  96  5556  1  0.00013889 

RT  RT1659  1659  CC1  RTTTTTR  0.00018992  8.43E‐05  41355  94  7614  3  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 

SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 



RT  RT1659  1659  CC1  TAAAG  0.00016065  7.14E‐05  42178  95  6791  2  0.00013889  TAAAGSTKST1 

TAAAG motif found in promoter of Solanum tuberosum (S.t.) KST1gene; 
Target site for trans‐acting StDof1protein controlling guard cell‐specific gene 
expression; KST1gene encodes a K+ influx channel of guard cells; See 
S000265; 

RT  RT1660  1660  CC1  ATATT  7.12E‐05  0.00003965  42781  94  6190  1  0.00013889  ROOTMOTIFTAPOX1  Motif found both in promoters of rolD; 

RT  RT1660  1660  CC1  GATAA  0.00015201  0.00008305  42124  93  6847  2  0.00013889  IBOXCORE 

I box; "I‐box"; Conserved sequence upstream of light‐regulated genes; 
Conserved sequence upstream of light‐regulated genes of both monocots 
and dicots; See IBOX (S000124); 

RT  RT1660  1660  CC1  GRWAAW  0.00016982  0.00010904  43280  94  5691  1  0.00013889  GT1CONSENSUS 

Consensus GT‐1binding site in many light‐regulated genes, e.g., RBCS from 
many species, PHYA from oat and rice, spinach RCA and PETA, and bean 
CHS15; R=A/G; W=A/T; For a compilation of related GT elements and factors, 
see Villain et al. (1996); GT‐1can stabilize the TFIIA‐TBP‐DNA (TATA box) 
complex; The activation mechanism of GT‐1may be achieved through direct 
interaction between TFIIA and GT‐1; Binding of GT‐1‐like factors to the PR‐1a 
promoter influences the level of SA‐inducible gene expression; 

RT  RT1660  1660  CC1  RTTTTTR  0.0001804  0.00011145  41357  92  7614  3  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 

SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 

RT  RT1660  1660  CC1  TAAAG  0.00015209  9.25E‐05  42180  93  6791  2  0.00013889  TAAAGSTKST1 

TAAAG motif found in promoter of Solanum tuberosum (S.t.) KST1gene; 
Target site for trans‐acting StDof1protein controlling guard cell‐specific gene 
expression; KST1gene encodes a K+ influx channel of guard cells; See 
S000265; 

RT  RT1664  1664  CC1  CTCTT  0.00014996  7.91E‐05  42075  62  6929  0  0.00013889  OSE2ROOTNODULE 

One of the consensus sequence motifs of organ‐specific elements (OSE) 
characteristic of the promoters activated in infected cells of root nodules; 
See also S000467; 

RT  RT1664  1664  CC1  RTTTTTR  5.70E‐05  0.00002847  41387  62  7617  0  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 

SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 

RT  RT1664  1664  CC1  TAAAG  0.0001494  9.66E‐05  42211  62  6793  0  0.00013889  TAAAGSTKST1 

TAAAG motif found in promoter of Solanum tuberosum (S.t.) KST1gene; 
Target site for trans‐acting StDof1protein controlling guard cell‐specific gene 
expression; KST1gene encodes a K+ influx channel of guard cells; See 
S000265; 

RT  RT1664  1664  CC1  TTGAC  0.00015637  9.09E‐05  40403  61  8601  1  0.00013889  WBOXATNPR1 

W‐box found in promoter of Arabidopsis thaliana (A.t.) NPR1gene; Located 
between +70 and +79 in tandem; They were recognized specifically by 
salicylic acid (SA)‐induced WRKY DNA binding proteins; See 
S000142(SQ=TTGACC); See S000310 (SQ=TTTGACY); A cluster of WRKY 
binding sites act as negative regulatory elements for the inducible expression 
of AtWRKY18 (Chena and Chen, 2002); See also S000142; 

XY  XY249  249  CC1  CAACGTG  8.38E‐05  0.00006819  2523  48  46035  460  0.00013889  BP5OSWX  OsBP‐5 (a MYC protein) binding site in Wx promoter; 
XY  XY249  249  CC1  CCGTCG  1.67E‐05  1.15E‐05  3266  61  45292  447  0.00013889  HEXAMERATH4  hexamer motif of Arabidopsis thaliana (A.t.) histone H4 promoter; 

XY  XY249  249  CC1  CGCGGATC  0.00012434  0.00012434  172  9  48386  499  0.00013889  OCTAMERMOTIFTAH3H4 

Octamer motif found in promoter of wheat (T.a.) histone genes H3and H4, 
and corn histone genes H3and H4; Arabidopsis histone H4; "histone‐specific 
octamer"; About half of the Oct motifs are present together with another 
element, HexA, TCA or CCAAT‐box, forming OCES (Oct‐containing composite 
elements); 

XY  XY249  249  CC1  GCCGCC  2.12E‐05  1.49E‐05  4490  77  44068  431  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

XY  XY249  249  CC1  VCGCGB  3.96E‐05  2.58E‐05  10975  155  37583  353  0.00013889  CGCGBOXAT  CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 



genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

XY  XY250  250  CC1  AGCGGG  0.00014025  9.69E‐05  4233  75  44283  475  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 

XY  XY250  250  CC1  CAACGTG  0.00015957  0.00012694  2521  50  45995  500  0.00013889  BP5OSWX  OsBP‐5 (a MYC protein) binding site in Wx promoter; 
XY  XY250  250  CC1  CCGTCG  7.42E‐06  5.31E‐06  3261  66  45255  484  0.00013889  HEXAMERATH4  hexamer motif of Arabidopsis thaliana (A.t.) histone H4 promoter; 

XY  XY250  250  CC1  CGCGGATC  4.22E‐05  4.22E‐05  171  10  48345  540  0.00013889  OCTAMERMOTIFTAH3H4 

Octamer motif found in promoter of wheat (T.a.) histone genes H3and H4, 
and corn histone genes H3and H4; Arabidopsis histone H4; "histone‐specific 
octamer"; About half of the Oct motifs are present together with another 
element, HexA, TCA or CCAAT‐box, forming OCES (Oct‐containing composite 
elements); 

XY  XY250  250  CC1  GCCGCC  8.02E‐06  4.68E‐06  4483  84  44033  466  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

XY  XY250  250  CC1  VCGCGB  7.82E‐06  4.78E‐06  10960  170  37556  380  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

XY  XY251  251  CC1  AGCGGG  5.29E‐05  3.70E‐05  4229  79  44267  491  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 

XY  XY251  251  CC1  CAACGTG  0.00013251  8.63E‐05  2519  52  45977  518  0.00013889  BP5OSWX  OsBP‐5 (a MYC protein) binding site in Wx promoter; 
XY  XY251  251  CC1  CCGTCG  3.23E‐06  2.43E‐06  3258  69  45238  501  0.00013889  HEXAMERATH4  hexamer motif of Arabidopsis thaliana (A.t.) histone H4 promoter; 

XY  XY251  251  CC1  CGCGGATC  5.68E‐05  5.68E‐05  171  10  48325  560  0.00013889  OCTAMERMOTIFTAH3H4 

Octamer motif found in promoter of wheat (T.a.) histone genes H3and H4, 
and corn histone genes H3and H4; Arabidopsis histone H4; "histone‐specific 
octamer"; About half of the Oct motifs are present together with another 
element, HexA, TCA or CCAAT‐box, forming OCES (Oct‐containing composite 
elements); 

XY  XY251  251  CC1  GCCGCC  2.86E‐06  1.81E‐06  4479  88  44017  482  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

XY  XY251  251  CC1  VCGCGB  8.94E‐06  5.46E‐06  10955  175  37541  395  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

XY  XY252  252  CC1  AGCGGG  3.14E‐05  2.14E‐05  4227  81  44260  498  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 

XY  XY252  252  CC1  CAACGTG  0.00022024  0.00012767  2519  52  45968  527  0.00013889  BP5OSWX  OsBP‐5 (a MYC protein) binding site in Wx promoter; 
XY  XY252  252  CC1  CCGTCG  2.68E‐06  2.16E‐06  3257  70  45230  509  0.00013889  HEXAMERATH4  hexamer motif of Arabidopsis thaliana (A.t.) histone H4 promoter; 

XY  XY252  252  CC1  CGCGGATC  6.47E‐05  6.47E‐05  171  10  48316  569  0.00013889  OCTAMERMOTIFTAH3H4 

Octamer motif found in promoter of wheat (T.a.) histone genes H3and H4, 
and corn histone genes H3and H4; Arabidopsis histone H4; "histone‐specific 
octamer"; About half of the Oct motifs are present together with another 
element, HexA, TCA or CCAAT‐box, forming OCES (Oct‐containing composite 
elements); 

XY  XY252  252  CC1  GCCGCC  4.97E‐06  0.00000344  4479  88  44008  491  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 



elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG));

XY  XY252  252  CC1  VCGCGB  2.60E‐05  1.49E‐05  10955  175  37532  404  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

XY  XY253  253  CC1  AGCGGG  1.65E‐05  1.22E‐05  4226  82  44261  497  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 

XY  XY253  253  CC1  CAACGTG  0.00010154  6.80E‐05  2518  53  45969  526  0.00013889  BP5OSWX  OsBP‐5 (a MYC protein) binding site in Wx promoter; 
XY  XY253  253  CC1  CCGTCG  1.62E‐06  1.10E‐06  3256  71  45231  508  0.00013889  HEXAMERATH4  hexamer motif of Arabidopsis thaliana (A.t.) histone H4 promoter; 

XY  XY253  253  CC1  CGCGGATC  6.47E‐05  6.47E‐05  171  10  48316  569  0.00013889  OCTAMERMOTIFTAH3H4 

Octamer motif found in promoter of wheat (T.a.) histone genes H3and H4, 
and corn histone genes H3and H4; Arabidopsis histone H4; "histone‐specific 
octamer"; About half of the Oct motifs are present together with another 
element, HexA, TCA or CCAAT‐box, forming OCES (Oct‐containing composite 
elements); 

XY  XY253  253  CC1  GCCGCC  2.52E‐06  1.90E‐06  4478  89  44009  490  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

XY  XY253  253  CC1  VCGCGB  1.05E‐05  6.43E‐06  10953  177  37534  402  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

XY  XY254  254  CC1  AGCGGG  4.26E‐05  3.08E‐05  4228  80  44262  496  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 

XY  XY254  254  CC1  CAACGTG  0.00014952  0.00011221  2519  52  45971  524  0.00013889  BP5OSWX  OsBP‐5 (a MYC protein) binding site in Wx promoter; 
XY  XY254  254  CC1  CCGTCG  8.54E‐06  6.70E‐06  3259  68  45231  508  0.00013889  HEXAMERATH4  hexamer motif of Arabidopsis thaliana (A.t.) histone H4 promoter; 

XY  XY254  254  CC1  CGCGGATC  6.19E‐05  6.19E‐05  171  10  48319  566  0.00013889  OCTAMERMOTIFTAH3H4 

Octamer motif found in promoter of wheat (T.a.) histone genes H3and H4, 
and corn histone genes H3and H4; Arabidopsis histone H4; "histone‐specific 
octamer"; About half of the Oct motifs are present together with another 
element, HexA, TCA or CCAAT‐box, forming OCES (Oct‐containing composite 
elements); 

XY  XY254  254  CC1  GCCGCC  6.66E‐05  0.00004564  4484  83  44006  493  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

XY  XY254  254  CC1  VCGCGB  7.82E‐06  4.57E‐06  10953  177  37537  399  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

XY  XY255  255  CC1  VCGCGB  1.21E‐05  7.13E‐06  10958  172  37547  389  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

XY  XY255  255  CC2  GAGTGAG  7.10E‐06  7.10E‐06  5384  23  43604  55  0.00013889  SORLIP5AT 

one of "Sequences Over‐Represented in Light‐Induced Promoters (SORLIPs) 
in Arabidopsis; Computationally identified phyA‐induced motifs; See also 
S000482, S000483, S000484, S000485 (all SORLIPs), and also S000487, 
S000488, S000489, S000490 (all SORLREPs); Over‐represented in both light‐
induced cotyledon‐specific and root‐specific genes (Jiao et al. 2005; see 
S000482); 

XY  XY256  256  CC1  VCGCGB  0.00001257  7.41E‐06  10961  169  37555  381  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 



XY  XY256  256  CC2  GAGTGAG  1.54E‐06  1.54E‐06  5385  22  43614  45  0.00013889  SORLIP5AT 

one of "Sequences Over‐Represented in Light‐Induced Promoters (SORLIPs) 
in Arabidopsis; Computationally identified phyA‐induced motifs; See also 
S000482, S000483, S000484, S000485 (all SORLIPs), and also S000487, 
S000488, S000489, S000490 (all SORLREPs); Over‐represented in both light‐
induced cotyledon‐specific and root‐specific genes (Jiao et al. 2005; see 
S000482); 

XY  XY257  257  CC1  AGCGGG  0.00015024  0.00010373  4235  73  44298  460  0.00013889  BS1EGCCR 
BS1(binding site 1) found in E. gunnii Cinnamoyl‐CoA reductase (CCR) gene 
promoter; nuclear protein binding site; Required for vascular expression; 

XY  XY257  257  CC1  CAACGTG  0.00017339  0.00011275  2522  49  46011  484  0.00013889  BP5OSWX  OsBP‐5 (a MYC protein) binding site in Wx promoter; 

XY  XY257  257  CC1  GCCGCC  0.00011999  7.71E‐05  4490  77  44043  456  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

XY  XY257  257  CC1  VCGCGB  5.70E‐06  3.77E‐06  10964  166  37569  367  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

XY  XY257  257  CC2  GAGTGAG  2.68E‐06  2.68E‐06  5386  21  43616  43  0.00013889  SORLIP5AT 

one of "Sequences Over‐Represented in Light‐Induced Promoters (SORLIPs) 
in Arabidopsis; Computationally identified phyA‐induced motifs; See also 
S000482, S000483, S000484, S000485 (all SORLIPs), and also S000487, 
S000488, S000489, S000490 (all SORLREPs); Over‐represented in both light‐
induced cotyledon‐specific and root‐specific genes (Jiao et al. 2005; see 
S000482); 

XY  XY258  258  CC1  CAACGTG  7.25E‐05  0.00005352  2523  48  46040  455  0.00013889  BP5OSWX  OsBP‐5 (a MYC protein) binding site in Wx promoter; 

XY  XY258  258  CC1  GCCGCC  2.73E‐05  1.88E‐05  4491  76  44072  427  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

XY  XY258  258  CC1  VCGCGB  9.83E‐07  5.36E‐07  10968  162  37595  341  0.00013889  CGCGBOXAT 

CGCG box recognized by AtSR1‐6 (Arabidopsis thaliana signal‐responsive 
genes); Multiple CGCG elements are found in promoters of many genes; 
Ca++/calmodulin binds to all AtSRs; V=A/C/G; B=G/T/C; 

XY  XY258  258  CC3  GAGTGAG  6.76E‐06  6.76E‐06  5394  13  43642  17  0.00013889  SORLIP5AT 

one of "Sequences Over‐Represented in Light‐Induced Promoters (SORLIPs) 
in Arabidopsis; Computationally identified phyA‐induced motifs; See also 
S000482, S000483, S000484, S000485 (all SORLIPs), and also S000487, 
S000488, S000489, S000490 (all SORLREPs); Over‐represented in both light‐
induced cotyledon‐specific and root‐specific genes (Jiao et al. 2005; see 
S000482); 

XY  XY1063  1063  CC1  AAACAAA  7.89E‐06  4.72E‐06  34643  75  14341  7  0.00013889  ANAERO1CONSENSUS 

One of 16 motifs found in silico in promoters of 13anaerobic genes involved 
in the fermentative pathway (anaerobic set 1)(Mohanty et al., 2005); 
Arbitrary named ANAERO1CONSENSUS by the PLACEdb curator; See also 
S000478, S000479, S000480, S000481; 

XY  XY1063  1063  CC1  AAACCCTA  9.98E‐06  9.98E‐06  6398  26  42586  56  0.00013889  UP2ATMSD 
Up2motif found in 193of the 1184 up‐regulated genes after main stem 
decapitation in Arabidopsis; W=A/T; See also S000470, S000471; 

XY  XY1063  1063  CC1  AACCAA  0.00019374  0.00011919  33465  71  15519  11  0.00013889  REALPHALGLHCB21 

REalpha found in Lemna gibba Lhcb21gene promoter; Located at ‐134 to ‐
129; Binding site of proteins of whole‐cell extracts; The DNA binding activity 
is high in etiolated plants but much lower in green plants; Required for 
phytochrome regulation; See S000363; 

XY  XY1063  1063  CC1  AATAAA  5.92E‐05  0.00003161  41755  81  7229  1  0.00013889  POLASIG1 
PolyA signal; poly A signal found in legA gene of pea, rice alpha‐amylase; ‐10 
to ‐30 in the case of animal genes. Near upstream elements (NUE) in 



Arabidopsis (Loke et al. 2005); 
XY  XY1063  1063  CC1  AATAAT  3.53E‐06  2.28E‐06  40337  81  8647  1  0.00013889  POLASIG3  Plant polyA signal; Consensus sequence for plant polyadenylation signal; 

XY  XY1063  1063  CC1  CTCTT  0.00009258  5.44E‐05  42056  81  6928  1  0.00013889  OSE2ROOTNODULE 

One of the consensus sequence motifs of organ‐specific elements (OSE) 
characteristic of the promoters activated in infected cells of root nodules; 
See also S000467; 

XY  XY1063  1063  CC1  GGCCCAWWW  0.00011894  0.00011894  2979  15  46005  67  0.00013889  UP1ATMSD 
Up1motif found in 162of the 1184 up‐regulated genes after main stem 
decapitation in Arabidopsis; W=A/T; See also S000470, S000472; 

XY  XY1063  1063  CC1  GGGCC  0.00001043  7.31E‐06  18563  51  30421  31  0.00013889  SORLIP2AT 

one of "Sequences Over‐Represented in Light‐Induced Promoters (SORLIPs) 
in Arabidopsis; Computationally identified phyA‐induced motifs; See also 
S000482, S000484, S000485, S000486 (all SORLIPs), and also S000487, 
S000488, S000489, S000490 (all SORLREPs); 

XY  XY1063  1063  CC1  RTTTTTR  0.00019481  0.0001248  41369  80  7615  2  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 

SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 

XY  XY1063  1063  CC1  TAAAG  0.00014828  6.93E‐05  42192  81  6792  1  0.00013889  TAAAGSTKST1 

TAAAG motif found in promoter of Solanum tuberosum (S.t.) KST1gene; 
Target site for trans‐acting StDof1protein controlling guard cell‐specific gene 
expression; KST1gene encodes a K+ influx channel of guard cells; See 
S000265; 

XY  XY1063  1063  CC1  TATTAG  0.00019267  9.71E‐05  27636  63  21348  19  0.00013889  CPBCSPOR 

The sequence critical for Cytokinin‐enhanced Protein Binding in vitro, found 
in ‐490 to ‐340 of the promoter of the cucumber (CS) POR (NADPH‐
protochlorophyllide reductase) gene; 

XY  XY1063  1063  CC1  TGACT  0.00014916  9.75E‐05  38266  77  10718  5  0.00013889  WBOXHVISO1 
SUSIBA2bind to W‐box element in barley iso1(encoding isoamylase1) 
promoter; 

XY  XY1064  1064  CC1  AAACAAA  1.91E‐07  1.01E‐07  34619  99  14339  9  0.00013889  ANAERO1CONSENSUS 

One of 16 motifs found in silico in promoters of 13anaerobic genes involved 
in the fermentative pathway (anaerobic set 1)(Mohanty et al., 2005); 
Arbitrary named ANAERO1CONSENSUS by the PLACEdb curator; See also 
S000478, S000479, S000480, S000481; 

XY  XY1064  1064  CC1  AAACCCTA  1.99E‐06  1.73E‐06  6391  33  42567  75  0.00013889  UP2ATMSD 
Up2motif found in 193of the 1184 up‐regulated genes after main stem 
decapitation in Arabidopsis; W=A/T; See also S000470, S000471; 

XY  XY1064  1064  CC1  AATAAA  0.00001452  6.31E‐06  41730  106  7228  2  0.00013889  POLASIG1 

PolyA signal; poly A signal found in legA gene of pea, rice alpha‐amylase; ‐10 
to ‐30 in the case of animal genes. Near upstream elements (NUE) in 
Arabidopsis (Loke et al. 2005); 

XY  XY1064  1064  CC1  AATAAT  2.02E‐05  1.07E‐05  40314  104  8644  4  0.00013889  POLASIG3  Plant polyA signal; Consensus sequence for plant polyadenylation signal; 

XY  XY1064  1064  CC1  AGAAA  0.00026335  0.00013795  43126  106  5832  2  0.00013889  POLLEN1LELAT52 

One of two co‐dependent regulatory elements responsible for pollen specific 
activation of tomato (L.e.) lat52gene; Found at ‐72to ‐68 region; See S000246 
(POLLEN2LELAT52); AGAAA and TCCACCATA (S000246) are required for 
pollen specific expression; Also found in the promoter of tomato endo‐beta‐
mannanase gene (LeMAN5) gene (Filichkin et al. 2004); 

XY  XY1064  1064  CC1  ATATT  1.45E‐05  7.71E‐06  42768  107  6190  1  0.00013889  ROOTMOTIFTAPOX1  Motif found both in promoters of rolD; 

XY  XY1064  1064  CC1  ATATTTAWW  0.00013235  8.54E‐05  21317  67  27641  41  0.00013889  SEF1MOTIF 
SEF1(soybean embryo factor 1) binding motif; sequence found in 5'‐upstream 
region (‐640; ‐765) of soybean beta‐conglicinin (7S globulin) gene; W=A/T; 

XY  XY1064  1064  CC1  CTCTT  0.0000215  1.25E‐05  42031  106  6927  2  0.00013889  OSE2ROOTNODULE 

One of the consensus sequence motifs of organ‐specific elements (OSE) 
characteristic of the promoters activated in infected cells of root nodules; 
See also S000467; 

XY  XY1064  1064  CC1  GAAAAA  6.47E‐05  2.77E‐05  41548  105  7410  3  0.00013889  GT1GMSCAM4 

GT‐1motif found in the promoter of soybean (Glycine max) CaM isoform, 
SCaM‐4; Plays a role in pathogen‐ and salt‐induced SCaM‐4 gene expression; 
See also S000198 (GT‐1consensus); 

XY  XY1064  1064  CC1  RGATY  5.33E‐05  3.36E‐05  43402  107  5556  1  0.00013889 

XY  XY1064  1064  CC1  RTTTTTR  2.74E‐05  1.79E‐05  41344  105  7614  3  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 

SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 

XY  XY1064  1064  CC1  TAAAG  3.33E‐05  1.69E‐05  42167  106  6791  2  0.00013889  TAAAGSTKST1  TAAAG motif found in promoter of Solanum tuberosum (S.t.) KST1gene; 



Target site for trans‐acting StDof1protein controlling guard cell‐specific gene 
expression; KST1gene encodes a K+ influx channel of guard cells; See 
S000265; 

XY  XY1064  1064  CC1  TAATMATTA  0.0001776  0.00011842  8533  35  40425  73  0.00013889  HDZIP2ATATHB2 

Binding site of the Arabidopsis (A.T.) homeobox gene (ATHB‐2) found in its 
own promoter; Located between ‐72and ‐80; Similar to the HD‐ZIP‐2binding 
consensus sequence; ATHB‐2is regulated by light signals which function as a 
negative autoregulator of its own gene; M=C/A; 

XY  XY1064  1064  CC1  TATTAG  0.00008572  4.84E‐05  27618  81  21340  27  0.00013889  CPBCSPOR 

The sequence critical for Cytokinin‐enhanced Protein Binding in vitro, found 
in ‐490 to ‐340 of the promoter of the cucumber (CS) POR (NADPH‐
protochlorophyllide reductase) gene; 

XY  XY1064  1064  CC1  TATTTAA  2.14E‐05  1.24E‐05  28376  84  20582  24  0.00013889  TATABOXOSPAL 

Binding site for OsTBP2, found in the promoter of rice pal gene encoding 
phenylalanine ammonia‐lyase; OsTFIIB stimulated the DNA binding and 
bending activities of OsTBP2and synergistically enhanced OsTBP2‐mediated 
transcription from the pal promoter; 

XY  XY1064  1064  CC1  TGACT  2.07E‐05  1.30E‐05  38242  101  10716  7  0.00013889  WBOXHVISO1 
SUSIBA2bind to W‐box element in barley iso1(encoding isoamylase1) 
promoter; 

XY  XY1064  1064  CC1  TGACY  9.42E‐05  5.73E‐05  41889  105  7069  3  0.00013889  WBOXNTERF3 

W box found in the promoter region of a transcriptional repressor ERF3gene 
in tobacco; May be involved in activation of ERF3gene by 
wounding;(Nishiuchi et al., 2004) Y=C/T; See S000142, S000390, S000442, 
S000447; 

XY  XY1064  1064  CC1  TTATTT  9.66E‐05  0.00004323  41756  105  7202  3  0.00013889  TATABOX5 
TATA box; TATA box found in the 5'upstream region of pea (Pisum sativum) 
glutamine synthetase gene; a functional TATA element by in vivo analysis; 

XY  XY1065  1065  CC1  AAACAAA  1.17E‐08  5.40E‐09  34608  110  14339  9  0.00013889  ANAERO1CONSENSUS 

One of 16 motifs found in silico in promoters of 13anaerobic genes involved 
in the fermentative pathway (anaerobic set 1)(Mohanty et al., 2005); 
Arbitrary named ANAERO1CONSENSUS by the PLACEdb curator; See also 
S000478, S000479, S000480, S000481; 

XY  XY1065  1065  CC1  AAACCCTA  0.00002698  0.00001717  6391  33  42556  86  0.00013889  UP2ATMSD 
Up2motif found in 193of the 1184 up‐regulated genes after main stem 
decapitation in Arabidopsis; W=A/T; See also S000470, S000471; 

XY  XY1065  1065  CC1  AATAAA  2.16E‐05  9.34E‐06  41720  116  7227  3  0.00013889  POLASIG1 

PolyA signal; poly A signal found in legA gene of pea, rice alpha‐amylase; ‐10 
to ‐30 in the case of animal genes. Near upstream elements (NUE) in 
Arabidopsis (Loke et al. 2005); 

XY  XY1065  1065  CC1  AATAAT  1.73E‐05  9.52E‐06  40304  114  8643  5  0.00013889  POLASIG3  Plant polyA signal; Consensus sequence for plant polyadenylation signal; 

XY  XY1065  1065  CC1  AGAAA  8.71E‐05  4.10E‐05  43115  117  5832  2  0.00013889  POLLEN1LELAT52 

One of two co‐dependent regulatory elements responsible for pollen specific 
activation of tomato (L.e.) lat52gene; Found at ‐72to ‐68 region; See S000246 
(POLLEN2LELAT52); AGAAA and TCCACCATA (S000246) are required for 
pollen specific expression; Also found in the promoter of tomato endo‐beta‐
mannanase gene (LeMAN5) gene (Filichkin et al. 2004); 

XY  XY1065  1065  CC1  ATATT  2.87E‐06  1.91E‐06  42757  118  6190  1  0.00013889  ROOTMOTIFTAPOX1  Motif found both in promoters of rolD; 

XY  XY1065  1065  CC1  CANNTG  0.00016076  7.46E‐05  42611  116  6336  3  0.00013889  MYCCONSENSUSAT 

MYC recognition site found in the promoters of the dehydration‐responsive 
gene rd22and many other genes in Arabidopsis; Binding site of 
ATMYC2(previously known as rd22BP1); see S000144 (E‐box; CANNTG), 
S000174 (MYCATRD22); N=A/T/G/C; MYC recognition sequence in 
CBF3promoter; Binding site of ICE1(inducer of CBF expression 1) that 
regulates the transcription of CBF/DREB1genes in the cold in Arabidopsis; 
ICE1(Chinnusamy et al., 2004);) This sequence is also known as RRE (R 
response element)(Hartmann et al., 2005); 

XY  XY1065  1065  CC1  CTCTT  4.48E‐06  0.0000028  42020  117  6927  2  0.00013889  OSE2ROOTNODULE 

One of the consensus sequence motifs of organ‐specific elements (OSE) 
characteristic of the promoters activated in infected cells of root nodules; 
See also S000467; 

XY  XY1065  1065  CC1  GAAAAA  9.14E‐06  6.02E‐06  41537  116  7410  3  0.00013889  GT1GMSCAM4 

GT‐1motif found in the promoter of soybean (Glycine max) CaM isoform, 
SCaM‐4; Plays a role in pathogen‐ and salt‐induced SCaM‐4 gene expression; 
See also S000198 (GT‐1consensus); 



XY  XY1065  1065  CC1  GRWAAW  0.00013315  5.75E‐05  43257  117  5690  2  0.00013889  GT1CONSENSUS 

Consensus GT‐1binding site in many light‐regulated genes, e.g., RBCS from 
many species, PHYA from oat and rice, spinach RCA and PETA, and bean 
CHS15; R=A/G; W=A/T; For a compilation of related GT elements and factors, 
see Villain et al. (1996); GT‐1can stabilize the TFIIA‐TBP‐DNA (TATA box) 
complex; The activation mechanism of GT‐1may be achieved through direct 
interaction between TFIIA and GT‐1; Binding of GT‐1‐like factors to the PR‐1a 
promoter influences the level of SA‐inducible gene expression; 

XY  XY1065  1065  CC1  RGATY  1.63E‐05  9.79E‐06  43391  118  5556  1  0.00013889 

XY  XY1065  1065  CC1  RTTTTTR  7.65E‐07  4.86E‐07  41332  117  7615  2  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 

SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 

XY  XY1065  1065  CC1  TAAAG  6.88E‐06  3.94E‐06  42156  117  6791  2  0.00013889  TAAAGSTKST1 

TAAAG motif found in promoter of Solanum tuberosum (S.t.) KST1gene; 
Target site for trans‐acting StDof1protein controlling guard cell‐specific gene 
expression; KST1gene encodes a K+ influx channel of guard cells; See 
S000265; 

XY  XY1065  1065  CC1  TATTAG  1.68E‐05  1.05E‐05  27609  90  21338  29  0.00013889  CPBCSPOR 

The sequence critical for Cytokinin‐enhanced Protein Binding in vitro, found 
in ‐490 to ‐340 of the promoter of the cucumber (CS) POR (NADPH‐
protochlorophyllide reductase) gene; 

XY  XY1065  1065  CC1  TATTTAA  1.47E‐05  0.00000765  28368  92  20579  27  0.00013889  TATABOXOSPAL 

Binding site for OsTBP2, found in the promoter of rice pal gene encoding 
phenylalanine ammonia‐lyase; OsTFIIB stimulated the DNA binding and 
bending activities of OsTBP2and synergistically enhanced OsTBP2‐mediated 
transcription from the pal promoter; 

XY  XY1065  1065  CC1  TGACT  0.00004909  2.48E‐05  38233  110  10714  9  0.00013889  WBOXHVISO1 
SUSIBA2bind to W‐box element in barley iso1(encoding isoamylase1) 
promoter; 

XY  XY1065  1065  CC1  TGACY  2.11E‐05  1.36E‐05  41878  116  7069  3  0.00013889  WBOXNTERF3 

W box found in the promoter region of a transcriptional repressor ERF3gene 
in tobacco; May be involved in activation of ERF3gene by 
wounding;(Nishiuchi et al., 2004) Y=C/T; See S000142, S000390, S000442, 
S000447; 

XY  XY1065  1065  CC1  TTATTT  2.13E‐05  9.91E‐06  41745  116  7202  3  0.00013889  TATABOX5 
TATA box; TATA box found in the 5'upstream region of pea (Pisum sativum) 
glutamine synthetase gene; a functional TATA element by in vivo analysis; 

XY  XY1065  1065  CC2  TAGTGGAT  9.92E‐05  9.92E‐05  1787  12  47190  77  0.00013889  NRRBNEXTA 

NRR (negative regulatory region) in promoter region of Brassica napus (B.n.) 
extA extensin gene; Removal of this region leads to expression in all tissues 
within the stem internode, petiole and root; 

XY  XY1066  1066  CC1  AAACAAA  2.66E‐08  1.21E‐08  34611  107  14339  9  0.00013889  ANAERO1CONSENSUS 

One of 16 motifs found in silico in promoters of 13anaerobic genes involved 
in the fermentative pathway (anaerobic set 1)(Mohanty et al., 2005); 
Arbitrary named ANAERO1CONSENSUS by the PLACEdb curator; See also 
S000478, S000479, S000480, S000481; 

XY  XY1066  1066  CC1  AAACCCTA  8.01E‐05  0.00006586  6393  31  42557  85  0.00013889  UP2ATMSD 
Up2motif found in 193of the 1184 up‐regulated genes after main stem 
decapitation in Arabidopsis; W=A/T; See also S000470, S000471; 

XY  XY1066  1066  CC1  AATAAA  3.12E‐05  1.40E‐05  41723  113  7227  3  0.00013889  POLASIG1 

PolyA signal; poly A signal found in legA gene of pea, rice alpha‐amylase; ‐10 
to ‐30 in the case of animal genes. Near upstream elements (NUE) in 
Arabidopsis (Loke et al. 2005); 

XY  XY1066  1066  CC1  AATAAT  2.49E‐05  0.00001506  40307  111  8643  5  0.00013889  POLASIG3  Plant polyA signal; Consensus sequence for plant polyadenylation signal; 

XY  XY1066  1066  CC1  AGAAA  0.00012911  5.72E‐05  43118  114  5832  2  0.00013889  POLLEN1LELAT52 

One of two co‐dependent regulatory elements responsible for pollen specific 
activation of tomato (L.e.) lat52gene; Found at ‐72to ‐68 region; See S000246 
(POLLEN2LELAT52); AGAAA and TCCACCATA (S000246) are required for 
pollen specific expression; Also found in the promoter of tomato endo‐beta‐
mannanase gene (LeMAN5) gene (Filichkin et al. 2004); 

XY  XY1066  1066  CC1  ATATT  0.00005717  0.00002478  42761  114  6189  2  0.00013889  ROOTMOTIFTAPOX1  Motif found both in promoters of rolD; 

XY  XY1066  1066  CC1  CANNTG  0.00023307  0.00010521  42614  113  6336  3  0.00013889  MYCCONSENSUSAT 

MYC recognition site found in the promoters of the dehydration‐responsive 
gene rd22and many other genes in Arabidopsis; Binding site of 
ATMYC2(previously known as rd22BP1); see S000144 (E‐box; CANNTG), 



S000174 (MYCATRD22); N=A/T/G/C; MYC recognition sequence in 
CBF3promoter; Binding site of ICE1(inducer of CBF expression 1) that 
regulates the transcription of CBF/DREB1genes in the cold in Arabidopsis; 
ICE1(Chinnusamy et al., 2004);) This sequence is also known as RRE (R 
response element)(Hartmann et al., 2005); 

XY  XY1066  1066  CC1  CCAAT  0.00017751  0.00009982  40532  110  8418  6  0.00013889  CCAATBOX1 

Common sequence found in the 5'‐non‐coding regions of eukaryotic genes; 
"CCAAT box" found in the promoter of heat shock protein genes; Located 
immediately upstream from the most distal HSE of the promoter; "CCAAT 
box" act cooperatively with HSEs to increase the hs promoter activity; 

XY  XY1066  1066  CC1  CTCTT  6.64E‐06  4.22E‐06  42023  114  6927  2  0.00013889  OSE2ROOTNODULE 

One of the consensus sequence motifs of organ‐specific elements (OSE) 
characteristic of the promoters activated in infected cells of root nodules; 
See also S000467; 

XY  XY1066  1066  CC1  GAAAAA  0.00002063  9.15E‐06  41540  113  7410  3  0.00013889  GT1GMSCAM4 

GT‐1motif found in the promoter of soybean (Glycine max) CaM isoform, 
SCaM‐4; Plays a role in pathogen‐ and salt‐induced SCaM‐4 gene expression; 
See also S000198 (GT‐1consensus); 

XY  XY1066  1066  CC1  GRWAAW  0.00012542  7.94E‐05  43260  114  5690  2  0.00013889  GT1CONSENSUS 

Consensus GT‐1binding site in many light‐regulated genes, e.g., RBCS from 
many species, PHYA from oat and rice, spinach RCA and PETA, and bean 
CHS15; R=A/G; W=A/T; For a compilation of related GT elements and factors, 
see Villain et al. (1996); GT‐1can stabilize the TFIIA‐TBP‐DNA (TATA box) 
complex; The activation mechanism of GT‐1may be achieved through direct 
interaction between TFIIA and GT‐1; Binding of GT‐1‐like factors to the PR‐1a 
promoter influences the level of SA‐inducible gene expression; 

XY  XY1066  1066  CC1  RGATY  0.00018678  0.00010832  43395  114  5555  2  0.00013889 

XY  XY1066  1066  CC1  RTTTTTR  1.15E‐06  7.69E‐07  41335  114  7615  2  0.00013889  SEF4MOTIFGM7S 

SEF4 binding site; Soybean (G.m.) consensus sequence found in 5'upstream 
region (‐199) of beta‐conglycinin (7S globulin) gene (Gmg17.1); "Binding with 
SEF4 (soybean embryo factor 4)"; R=A/G; 

XY  XY1066  1066  CC1  TAAAG  0.00001016  5.87E‐06  42159  114  6791  2  0.00013889  TAAAGSTKST1 

TAAAG motif found in promoter of Solanum tuberosum (S.t.) KST1gene; 
Target site for trans‐acting StDof1protein controlling guard cell‐specific gene 
expression; KST1gene encodes a K+ influx channel of guard cells; See 
S000265; 

XY  XY1066  1066  CC1  TATTAG  7.91E‐06  4.21E‐06  27610  89  21340  27  0.00013889  CPBCSPOR 

The sequence critical for Cytokinin‐enhanced Protein Binding in vitro, found 
in ‐490 to ‐340 of the promoter of the cucumber (CS) POR (NADPH‐
protochlorophyllide reductase) gene; 

XY  XY1066  1066  CC1  TATTTAA  1.74E‐06  1.03E‐06  28368  92  20582  24  0.00013889  TATABOXOSPAL 

Binding site for OsTBP2, found in the promoter of rice pal gene encoding 
phenylalanine ammonia‐lyase; OsTFIIB stimulated the DNA binding and 
bending activities of OsTBP2and synergistically enhanced OsTBP2‐mediated 
transcription from the pal promoter; 

XY  XY1066  1066  CC1  TTATTT  0.00003076  1.48E‐05  41748  113  7202  3  0.00013889  TATABOX5 
TATA box; TATA box found in the 5'upstream region of pea (Pisum sativum) 
glutamine synthetase gene; a functional TATA element by in vivo analysis; 

XY  XY1066  1066  CC1  WTTTATRTTTW  8.47E‐05  5.82E‐05  12077  48  36873  68  0.00013889  MARARS  ARS element; Motif found in SAR (MAR); 

XY  XY1076  1076  CC1  TATTAG  7.10E‐05  5.00E‐05  27658  41  21359  8  0.00013889  CPBCSPOR 

The sequence critical for Cytokinin‐enhanced Protein Binding in vitro, found 
in ‐490 to ‐340 of the promoter of the cucumber (CS) POR (NADPH‐
protochlorophyllide reductase) gene; 

XY  XY1076  1076  CC1  TGTCA  0.0001099  5.03E‐05  40047  49  8970  0  0.00013889  BIHD1OS  Binding site of OsBIHD1, a rice BELL homeodomain transcription factor; 

XY  XY1077  1077  CC1  AATAAA  0.0002139  0.00013205  41780  56  7230  0  0.00013889  POLASIG1 

PolyA signal; poly A signal found in legA gene of pea, rice alpha‐amylase; ‐10 
to ‐30 in the case of animal genes. Near upstream elements (NUE) in 
Arabidopsis (Loke et al. 2005); 

XY  XY1077  1077  CC1  CAANNNNATC  0.000124  7.36E‐05  31334  49  17676  7  0.00013889  CIACADIANLELHC  Region necessary for circadian expression of tomato (L.e.) Lhc gene; 

XY  XY1077  1077  CC1  TTATTT  0.00021445  0.00013654  41805  56  7205  0  0.00013889  TATABOX5 
TATA box; TATA box found in the 5'upstream region of pea (Pisum sativum) 
glutamine synthetase gene; a functional TATA element by in vivo analysis; 

XY  XY1079  1079  CC2  MACGYGB  0.00013546  0.00009302  17011  24  32019  12  0.00013889  ABRERATCAL 
ABRE‐related sequence or "Repeated sequence motifs" identified in the 
upstream regions of 162Ca(2+)‐responsive upregulated genes; see also ABRE; 



M=C/A; Y=T/C; B=T/C/G; 

XY  XY1552  1552  CC1  GCCGCC  0.00011196  0.00011196  4555  12  44473  26  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

XY  XY1555  1555  CC1  GCCGCC  1.17E‐05  1.17E‐05  4548  19  44449  50  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

XY  XY1556  1556  CC1  GCCGCC  0.00002709  0.00002709  4547  20  44440  59  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

XY  XY1557  1557  CC1  GCCGCC  2.40E‐05  2.40E‐05  4545  22  44430  69  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

XY  XY1558  1558  CC1  GCCGCC  0.00012404  0.00012404  4546  21  44426  73  0.00013889  GCCCORE 

Core of GCC‐box found in many pathogen‐responsive genes such as PDF1.2, 
Thi2.1, and PR4; Has been shown to function as ethylene‐responsive 
element; See S000036, S000232, S000332; Appears to play important roles in 
regulating jasmonate‐responsive gene expression; Tomato Pti4 (ERF) 
regulates defence‐related gene expression via GCC box and non‐GCC box cis 
elements (Myb1(GTTAGTT) and G‐box(CACGTG)); 

XY  XY1643  1643  CC2  AAACAAA  3.65E‐07  2.40E‐07  34627  91  14340  8  0.00013889  ANAERO1CONSENSUS 

One of 16 motifs found in silico in promoters of 13anaerobic genes involved 
in the fermentative pathway (anaerobic set 1)(Mohanty et al., 2005); 
Arbitrary named ANAERO1CONSENSUS by the PLACEdb curator; See also 
S000478, S000479, S000480, S000481; 

XY  XY1644  1644  CC1  AAACAAA  0.00012862  6.52E‐05  34649  69  14340  8  0.00013889  ANAERO1CONSENSUS 

One of 16 motifs found in silico in promoters of 13anaerobic genes involved 
in the fermentative pathway (anaerobic set 1)(Mohanty et al., 2005); 
Arbitrary named ANAERO1CONSENSUS by the PLACEdb curator; See also 
S000478, S000479, S000480, S000481; 

 



Table S9. Overlap in gene membership among networks in leaf, xylem and root 

Leaf Network ID  Roor Network ID  Xylem Network ID  Present Both (A) 
Xylem only 
(B) 

Root Only 
(B) 

Leaf only 
(C) 

Absent Both 
(D) 

Chi‐Square 
value 

P‐value  .01 Bonferroni 

HSP738_CC1  HSP1096_CC1  19  5768  34  49972  37.0392159  1.16E‐09  2.12E‐05 

HSP734_CC1  HSP1096_CC1  18  5769  33  49973  34.1044998  5.22E‐09  2.12E‐05 

HSP1570_CC1  HSP1096_CC1  8  5779  12  49994  18.8914947  1.38E‐05  2.12E‐05 

HSP1568_CC1  HSP1096_CC1  8  5779  12  49994  18.8914947  1.38E‐05  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1087_CC1  6  51  594  55142  47.9060534  4.47E‐12  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1088_CC1  12  75  588  55118  132.476334  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1089_CC1  16  91  584  55102  194.082826  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1090_CC1  18  114  582  55079  196.233196  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1091_CC1  19  132  581  55061  188.465059  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1092_CC1  20  126  580  55067  219.258145  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1093_CC1  20  114  580  55079  242.198204  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1094_CC2  20  123  580  55070  224.630282  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1095_CC2  20  99  580  55094  277.414209  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1096_CC2  12  58  588  55135  170.083248  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1264_CC2  5  17  595  55176  96.9859719  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1265_CC1  5  23  595  55170  74.1607559  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1795_CC2  5  9  595  55184  157.938837  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1798_CC1  5  14  595  55179  113.819763  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1799_CC1  5  14  595  55179  113.819763  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1015_CC1  20  60  580  55133  431.048928  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1016_CC1  28  70  572  55123  697.675676  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1017_CC1  35  81  565  55112  925.087436  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1018_CC1  36  89  564  55104  905.187915  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1019_CC1  35  91  565  55102  846.401394  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1020_CC1  34  85  566  55108  847.497159  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1021_CC2  29  78  571  55115  682.658056  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1023_CC2  18  57  582  55136  370.999247  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1096_CC1  168  5619  432  49574  202.732617  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1386_CC2  34  179  566  55014  445.432111  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1629_CC1  7  23  593  55170  139.781129  0  2.12E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1087_CC1  7  50  696  55040  55.701571  8.44E‐14  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1088_CC1  13  74  690  55016  131.117339  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1089_CC1  17  90  686  55000  184.377937  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1090_CC1  20  112  683  54978  205.225956  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1091_CC1  21  130  682  54960  194.660953  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1092_CC1  22  124  681  54966  224.343659  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1093_CC1  22  112  681  54978  248.060878  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1094_CC2  24  119  679  54971  277.679959  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1095_CC2  23  96  680  54994  312.904718  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1096_CC2  15  55  688  55035  229.152309  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1264_CC2  5  17  698  55073  81.5226797  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1265_CC1  5  23  698  55067  62.0259272  3.44E‐15  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1399_CC3  5  9  698  55081  133.614776  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1400_CC3  5  12  698  55078  108.323677  0  3.22E‐05 



HSP1459_CC1  HSP1401_CC3  5  16  698  55074  85.8594901  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1402_CC3  5  15  698  55075  90.631241  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1403_CC2  5  15  698  55075  90.631241  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1795_CC2  5  9  698  55081  133.614776  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1798_CC1  5  14  698  55076  95.906607  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1799_CC1  5  14  698  55076  95.906607  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1015_CC1  21  59  682  55031  402.139273  0  2.12E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1016_CC1  29  69  674  55021  633.388134  0  2.12E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1017_CC1  36  80  667  55010  828.287735  0  2.12E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1018_CC1  37  88  666  55002  808.750721  0  2.12E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1019_CC1  36  90  667  55000  757.132938  0  2.12E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1020_CC1  35  84  668  55006  759.654956  0  2.12E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1021_CC2  30  77  673  55013  617.852189  0  2.12E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1023_CC2  19  56  684  55034  349.823288  0  2.12E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1096_CC1  198  5589  505  49501  242.455295  0  2.12E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1386_CC2  41  172  662  54918  556.130934  0  2.12E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1629_CC1  7  23  696  55067  117.549675  0  2.12E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1087_CC1  8  49  801  54935  63.2420088  1.78E‐15  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1088_CC1  14  73  795  54911  130.728262  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1089_CC1  19  88  790  54896  199.498917  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1090_CC1  23  109  786  54875  236.274913  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1091_CC1  24  127  785  54857  221.057723  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1092_CC1  24  122  785  54862  230.130003  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1093_CC1  24  110  785  54874  254.687035  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1094_CC2  28  115  781  54869  329.792473  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1095_CC2  26  93  783  54891  347.260491  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1096_CC2  17  53  792  54931  255.768431  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1264_CC2  6  16  803  54968  102.700525  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1265_CC1  6  22  803  54962  78.2491015  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1266_CC1  5  18  804  54966  66.2839277  4.44E‐16  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1267_CC1  5  10  804  54974  106.735767  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1399_CC3  5  9  804  54975  115.052192  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1400_CC3  5  12  804  54972  93.0432595  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1401_CC3  5  16  804  54968  73.4991576  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1402_CC3  5  15  804  54969  77.6500972  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1403_CC2  5  15  804  54969  77.6500972  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1795_CC2  5  9  804  54975  115.052192  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1798_CC1  5  14  804  54970  82.2395091  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1799_CC1  5  14  804  54970  82.2395091  0  3.22E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1015_CC1  22  58  787  54926  380.454826  0  2.12E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1016_CC1  30  68  779  54916  584.259769  0  2.12E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1017_CC1  37  79  772  54905  754.07163  0  2.12E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1018_CC1  38  87  771  54897  734.777315  0  2.12E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1019_CC1  36  90  773  54894  650.057921  0  2.12E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1020_CC1  35  84  774  54900  652.496064  0  2.12E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1021_CC2  30  77  779  54907  530.326277  0  2.12E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1023_CC2  19  56  790  54928  299.784943  0  2.12E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1096_CC1  241  5546  568  49438  332.940491  0  2.12E‐05 



HSP1458_CC1  HSP1386_CC2  45  168  764  54816  579.325218  0  2.12E‐05 

HSP1458_CC1  HSP1629_CC1  7  23  802  54961  100.590336  0  2.12E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1087_CC1  10  47  872  54864  93.450186  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1088_CC1  17  70  865  54841  180.63898  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1089_CC1  22  85  860  54826  248.220125  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1090_CC1  26  106  856  54805  279.103194  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1091_CC1  27  124  855  54787  258.55803  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1092_CC1  27  119  855  54792  269.108876  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1093_CC1  27  107  855  54804  297.666561  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1094_CC2  31  112  851  54799  372.190433  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1095_CC2  29  90  853  54821  398.063754  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1096_CC2  18  52  864  54859  262.36947  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1264_CC2  6  16  876  54895  93.3721484  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1265_CC1  6  22  876  54889  70.9298639  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1266_CC1  5  18  877  54893  60.0960105  8.99E‐15  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1267_CC1  5  10  877  54901  97.2288385  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1399_CC3  5  9  877  54902  104.864548  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1400_CC3  5  12  877  54899  84.6579845  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1401_CC3  5  16  877  54895  66.7177883  3.33E‐16  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1402_CC3  5  15  877  54896  70.5276954  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1403_CC2  5  15  877  54896  70.5276954  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1795_CC2  5  9  877  54902  104.864548  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1798_CC1  5  14  877  54897  74.7403188  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1799_CC1  5  14  877  54897  74.7403188  0  3.22E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1015_CC1  25  55  857  54856  453.267986  0  2.12E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1016_CC1  33  65  849  54846  649.877617  0  2.12E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1017_CC1  41  75  841  54836  851.727641  0  2.12E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1018_CC1  42  83  840  54828  825.534777  0  2.12E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1019_CC1  40  86  842  54825  738.577398  0  2.12E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1020_CC1  38  81  844  54830  706.119742  0  2.12E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1021_CC2  33  74  849  54837  589.937299  0  2.12E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1023_CC2  22  53  860  54858  371.775575  0  2.12E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1096_CC1  264  5523  618  49388  368.805447  0  2.12E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1386_CC2  49  164  833  54747  630.764668  0  2.12E‐05 

HSP1457_CC1  HSP1629_CC1  7  23  875  54888  91.2860212  0  2.12E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1087_CC1  10  47  914  54822  88.430752  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1088_CC1  17  70  907  54799  171.116536  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1089_CC1  22  85  902  54784  235.241563  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1090_CC1  26  106  898  54763  264.409434  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1091_CC1  27  124  897  54745  244.718186  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1092_CC1  27  119  897  54750  254.789862  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1093_CC1  27  107  897  54762  282.052832  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1094_CC2  31  112  893  54757  352.886125  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1095_CC2  29  90  895  54779  377.752728  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1096_CC2  18  52  906  54817  249.074139  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1264_CC2  6  16  918  54853  88.6742526  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1265_CC1  6  22  918  54847  67.2445992  2.22E‐16  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1266_CC1  5  18  919  54851  56.9803182  4.40E‐14  3.22E‐05 



HSP1456_CC1  HSP1267_CC1  5  10  919  54859  92.4405112  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1399_CC3  5  9  919  54860  99.733234  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1400_CC3  5  12  919  54857  80.4348519  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1401_CC3  5  16  919  54853  63.3029664  1.78E‐15  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1402_CC3  5  15  919  54854  66.9409907  3.33E‐16  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1403_CC2  5  15  919  54854  66.9409907  3.33E‐16  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1654_CC2  5  19  919  54850  54.2162445  1.80E‐13  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1655_CC2  5  19  919  54850  54.2162445  1.80E‐13  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1795_CC2  5  9  919  54860  99.733234  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1798_CC1  5  14  919  54855  70.9637204  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1799_CC1  5  14  919  54855  70.9637204  0  3.22E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1015_CC1  26  54  898  54815  467.963014  0  2.12E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1016_CC1  34  64  890  54805  657.916944  0  2.12E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1017_CC1  42  74  882  54795  851.996618  0  2.12E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1018_CC1  43  82  881  54787  824.716635  0  2.12E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1019_CC1  41  85  883  54784  739.550082  0  2.12E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1020_CC1  39  80  885  54789  708.973093  0  2.12E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1021_CC2  33  74  891  54795  560.657026  0  2.12E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1023_CC2  22  53  902  54816  353.224272  0  2.12E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1096_CC1  278  5509  646  49360  392.800185  0  2.12E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1386_CC2  53  160  871  54709  708.221333  0  2.12E‐05 

HSP1456_CC1  HSP1629_CC1  7  23  917  54846  86.6008359  0  2.12E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1087_CC1  10  47  935  54801  86.0893726  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1088_CC1  17  70  928  54778  166.674216  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1089_CC1  22  85  923  54763  229.186685  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1090_CC1  26  106  919  54742  257.554595  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1091_CC1  27  124  918  54724  238.262285  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1092_CC1  27  119  918  54729  248.11022  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1093_CC1  27  107  918  54741  274.768683  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1094_CC2  30  113  915  54735  320.234714  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1095_CC2  29  90  916  54758  368.276048  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1096_CC2  18  52  927  54796  242.870671  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1264_CC2  6  16  939  54832  86.4822082  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1265_CC1  6  22  939  54826  65.5252651  5.55E‐16  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1266_CC1  5  18  940  54830  55.5267001  9.21E‐14  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1267_CC1  5  10  940  54838  90.2061343  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1399_CC3  5  9  940  54839  97.3387732  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1400_CC3  5  12  940  54836  78.4642802  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1401_CC3  5  16  940  54832  61.7097044  4.00E‐15  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1402_CC3  5  15  940  54833  65.267492  6.66E‐16  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1403_CC2  5  15  940  54833  65.267492  6.66E‐16  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1654_CC2  5  19  940  54829  52.8237693  3.65E‐13  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1655_CC2  5  19  940  54829  52.8237693  3.65E‐13  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1795_CC2  5  9  940  54839  97.3387732  0  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1798_CC1  5  14  940  54834  69.2015799  1.11E‐16  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1799_CC1  5  14  940  54834  69.2015799  1.11E‐16  3.22E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1015_CC1  26  54  919  54794  456.622539  0  2.12E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1016_CC1  34  64  911  54784  642.07736  0  2.12E‐05 



HSP1455_CC1  HSP1017_CC1  42  74  903  54774  831.567559  0  2.12E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1018_CC1  43  82  902  54766  804.84481  0  2.12E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1019_CC1  41  85  904  54763  721.630315  0  2.12E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1020_CC1  39  80  906  54768  691.806891  0  2.12E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1021_CC2  33  74  912  54774  546.99425  0  2.12E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1023_CC2  22  53  923  54795  344.567986  0  2.12E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1096_CC1  285  5502  660  49346  404.828252  0  2.12E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1386_CC2  53  160  892  54688  690.504805  0  2.12E‐05 

HSP1455_CC1  HSP1629_CC1  8  22  937  54826  112.424204  0  2.12E‐05 

HSP1454_CC2  HSP249_CC1  5  801  20  54967  60.4837144  7.44E‐15  2.12E‐05 

HSP1454_CC2  HSP250_CC1  5  873  20  54895  54.8259383  1.32E‐13  2.12E‐05 

HSP1454_CC2  HSP251_CC1  5  915  20  54853  51.9360928  5.73E‐13  2.12E‐05 

HSP1454_CC2  HSP252_CC1  5  923  20  54845  51.4154336  7.48E‐13  2.12E‐05 

HSP1454_CC2  HSP253_CC1  5  918  20  54850  51.739783  6.34E‐13  2.12E‐05 

HSP1454_CC2  HSP254_CC1  5  908  20  54860  52.3991891  4.53E‐13  2.12E‐05 

HSP1454_CC2  HSP255_CC1  5  886  20  54882  53.9022217  2.11E‐13  2.12E‐05 

HSP1454_CC2  HSP256_CC1  5  862  20  54906  55.6292724  8.75E‐14  2.12E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1087_CC1  10  47  924  54812  87.3025923  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1088_CC1  17  70  917  54789  168.976106  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1089_CC1  22  85  912  54774  232.324181  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1090_CC1  26  106  908  54753  261.106592  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1091_CC1  27  124  907  54735  241.607514  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1092_CC1  27  119  907  54740  251.571403  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1093_CC1  27  107  907  54752  278.543148  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1094_CC2  30  113  904  54746  324.60393  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1095_CC2  29  90  905  54769  373.186724  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1096_CC2  18  52  916  54807  246.08523  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1264_CC2  6  16  928  54843  87.6181026  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1265_CC1  6  22  928  54837  66.4161878  3.33E‐16  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1266_CC1  5  18  929  54841  56.2799356  6.28E‐14  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1267_CC1  5  10  929  54849  91.3639765  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1399_CC3  5  9  929  54850  98.579573  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1400_CC3  5  12  929  54847  79.4854142  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1401_CC3  5  16  929  54843  62.5353077  2.66E‐15  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1402_CC3  5  15  929  54844  66.1346762  4.44E‐16  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1403_CC2  5  15  929  54844  66.1346762  4.44E‐16  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1654_CC2  5  19  929  54840  53.5453183  2.53E‐13  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1655_CC2  5  19  929  54840  53.5453183  2.53E‐13  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1795_CC2  5  9  929  54850  98.579573  0  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1798_CC1  5  14  929  54845  70.1147004  1.11E‐16  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1799_CC1  5  14  929  54845  70.1147004  1.11E‐16  3.22E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1015_CC1  25  55  909  54804  425.750701  0  2.12E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1016_CC1  32  66  902  54793  572.386639  0  2.12E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1017_CC1  40  76  894  54783  760.159879  0  2.12E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1018_CC1  41  84  893  54775  737.384731  0  2.12E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1019_CC1  39  87  895  54772  657.672804  0  2.12E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1020_CC1  37  82  897  54777  627.013328  0  2.12E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1021_CC2  31  76  903  54783  485.334504  0  2.12E‐05 



HSP1454_CC1  HSP1023_CC2  21  54  913  54805  316.21203  0  2.12E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1096_CC1  286  5501  648  49358  418.945486  0  2.12E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1386_CC2  52  161  882  54698  671.663888  0  2.12E‐05 

HSP1454_CC1  HSP1629_CC1  8  22  926  54837  113.905089  0  2.12E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1087_CC1  9  48  891  54845  72.2518027  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1088_CC1  16  71  884  54822  154.547414  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1089_CC1  21  86  879  54807  219.175769  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1090_CC1  25  107  875  54786  250.27281  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1091_CC1  26  125  874  54768  232.330259  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1092_CC1  26  120  874  54773  241.912753  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1093_CC1  26  108  874  54785  267.852114  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1094_CC2  29  114  871  54779  314.76154  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1095_CC2  28  91  872  54802  360.918315  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1096_CC2  17  53  883  54840  227.010634  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1264_CC2  6  16  894  54877  91.3049691  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1265_CC1  6  22  894  54871  69.3081912  1.11E‐16  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1266_CC1  5  18  895  54875  58.7249786  1.81E‐14  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1267_CC1  5  10  895  54883  95.1219142  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1654_CC2  5  19  895  54874  55.887555  7.67E‐14  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1655_CC2  5  19  895  54874  55.887555  7.67E‐14  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1795_CC2  5  9  895  54884  102.606718  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1798_CC1  5  14  895  54879  73.0785223  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1799_CC1  5  14  895  54879  73.0785223  0  3.22E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1015_CC1  23  57  877  54836  371.734953  0  2.12E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1016_CC1  30  68  870  54825  520.187307  0  2.12E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1017_CC1  38  78  862  54815  710.481649  0  2.12E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1018_CC1  39  86  861  54807  691.007601  0  2.12E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1019_CC1  37  89  863  54804  612.830184  0  2.12E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1020_CC1  35  84  865  54809  580.659985  0  2.12E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1021_CC2  29  78  871  54815  438.881027  0  2.12E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1023_CC2  19  56  881  54837  266.246017  0  2.12E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1096_CC1  281  5506  619  49387  427.759102  0  2.12E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1386_CC2  49  164  851  54729  616.491126  0  2.12E‐05 

HSP1453_CC1  HSP1629_CC1  7  23  893  54870  89.2243803  0  2.12E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1087_CC1  8  49  844  54892  59.3634036  1.31E‐14  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1088_CC1  15  72  837  54869  143.090459  0  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1089_CC1  20  87  832  54854  210.040885  0  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1090_CC1  24  108  828  54833  244.062966  0  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1091_CC1  25  126  827  54815  227.431165  0  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1092_CC1  25  121  827  54820  236.784069  0  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1093_CC1  25  109  827  54832  262.101205  0  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1094_CC2  28  115  824  54826  310.734362  0  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1095_CC2  27  92  825  54849  355.149363  0  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1096_CC2  16  54  836  54887  212.056252  0  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1264_CC2  6  16  846  54925  97.0119185  0  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1265_CC1  6  22  846  54919  73.7854709  0  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1266_CC1  5  18  847  54923  62.5102469  2.66E‐15  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1267_CC1  5  10  847  54931  100.938424  0  3.22E‐05 



HSP1452_CC1  HSP1654_CC2  5  19  847  54922  59.5137992  1.21E‐14  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1655_CC2  5  19  847  54922  59.5137992  1.21E‐14  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1795_CC2  5  9  847  54932  108.839786  0  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1798_CC1  5  14  847  54927  77.6663448  0  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1799_CC1  5  14  847  54927  77.6663448  0  3.22E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1015_CC1  22  58  830  54883  359.400114  0  2.12E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1016_CC1  29  69  823  54872  514.204209  0  2.12E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1017_CC1  37  79  815  54862  712.951221  0  2.12E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1018_CC1  38  87  814  54854  694.526785  0  2.12E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1019_CC1  36  90  816  54851  614.22711  0  2.12E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1020_CC1  34  85  818  54856  580.030445  0  2.12E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1021_CC2  28  79  824  54862  432.875218  0  2.12E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1023_CC2  18  57  834  54884  252.224926  0  2.12E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1096_CC1  268  5519  584  49422  413.691652  0  2.12E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1386_CC2  45  168  807  54773  546.213378  0  2.12E‐05 

HSP1452_CC1  HSP1629_CC1  7  23  845  54918  94.9162312  0  2.12E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1087_CC1  7  50  793  54943  47.49922  5.50E‐12  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1088_CC1  14  73  786  54920  132.468719  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1089_CC1  19  88  781  54905  202.109528  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1090_CC1  23  109  777  54884  239.376625  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1091_CC1  24  127  776  54866  224.007543  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1092_CC1  24  122  776  54871  233.18199  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1093_CC1  24  110  776  54883  258.015075  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1094_CC2  27  116  773  54877  308.792286  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1095_CC2  26  93  774  54900  351.665226  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1096_CC2  15  55  785  54938  198.259985  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1264_CC2  6  16  794  54977  103.968683  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1265_CC1  6  22  794  54971  79.2442654  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1266_CC1  5  18  795  54975  67.1252619  2.22E‐16  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1267_CC1  5  10  795  54983  108.028109  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1795_CC2  5  9  795  54984  116.437045  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1798_CC1  5  14  795  54979  83.2590125  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1799_CC1  5  14  795  54979  83.2590125  0  3.22E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1015_CC1  22  58  778  54935  385.14853  0  2.12E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1016_CC1  29  69  771  54924  550.74954  0  2.12E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1017_CC1  37  79  763  54914  763.238247  0  2.12E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1018_CC1  38  87  762  54906  743.750104  0  2.12E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1019_CC1  36  90  764  54903  658.045565  0  2.12E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1020_CC1  34  85  766  54908  621.409338  0  2.12E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1021_CC2  28  79  772  54914  464.066902  0  2.12E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1023_CC2  18  57  782  54936  270.596139  0  2.12E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1096_CC1  255  5532  545  49461  403.676405  0  2.12E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1386_CC2  40  173  760  54820  455.171439  0  2.12E‐05 

HSP1451_CC1  HSP1629_CC1  6  24  794  54969  73.2081724  0  2.12E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1087_CC1  6  51  705  55031  38.8209908  4.65E‐10  3.22E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1088_CC1  11  76  700  55006  89.5254395  0  3.22E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1089_CC1  16  91  695  54991  159.441387  0  3.22E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1090_CC1  18  114  693  54968  160.716684  0  3.22E‐05 



HSP1450_CC1  HSP1091_CC1  19  132  692  54950  153.89997  0  3.22E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1092_CC1  20  126  691  54956  179.602829  0  3.22E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1093_CC1  20  114  691  54968  198.957094  0  3.22E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1094_CC2  21  122  690  54960  204.951229  0  3.22E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1095_CC2  21  98  690  54984  254.094505  0  3.22E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1096_CC2  12  58  699  55024  140.279868  0  3.22E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1264_CC2  5  17  706  55065  80.5094554  0  3.22E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1265_CC1  5  23  706  55059  61.2309981  5.11E‐15  3.22E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1015_CC1  21  59  690  55023  397.216027  0  2.12E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1016_CC1  27  71  684  55011  538.778507  0  2.12E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1017_CC1  35  81  676  55001  771.577211  0  2.12E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1018_CC1  36  89  675  54993  754.465342  0  2.12E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1019_CC1  33  93  678  54989  623.151283  0  2.12E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1020_CC1  31  88  680  54994  581.860803  0  2.12E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1021_CC2  27  80  684  55002  489.153918  0  2.12E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1023_CC2  17  58  694  55024  273.175083  0  2.12E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1078_CC1  8  146  703  54936  18.8657241  1.40E‐05  2.12E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1096_CC1  236  5551  475  49531  403.43225  0  2.12E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1386_CC2  35  178  676  54904  390.463238  0  2.12E‐05 

HSP1450_CC1  HSP1629_CC1  5  25  706  55057  56.5252838  5.55E‐14  2.12E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1088_CC1  9  78  619  55087  66.5461969  3.33E‐16  3.22E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1089_CC1  13  94  615  55071  117.065139  0  3.22E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1090_CC1  14  118  614  55047  106.855939  0  3.22E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1091_CC1  15  136  613  55029  105.551159  0  3.22E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1092_CC1  16  130  612  55035  127.182357  0  3.22E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1093_CC1  16  118  612  55047  141.16108  0  3.22E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1094_CC2  17  126  611  55039  149.215831  0  3.22E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1095_CC2  17  102  611  55063  185.57969  0  3.22E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1096_CC2  8  62  620  55103  66.8506024  3.33E‐16  3.22E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1264_CC2  5  17  623  55148  92.2795191  0  3.22E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1265_CC1  5  23  623  55142  70.4668309  0  3.22E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1015_CC1  19  61  609  55104  368.471475  0  2.12E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1016_CC1  24  74  604  55091  481.53496  0  2.12E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1017_CC1  31  85  597  55080  684.42951  0  2.12E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1018_CC1  33  92  595  55073  719.08851  0  2.12E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1019_CC1  30  96  598  55069  583.882389  0  2.12E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1020_CC1  28  91  600  55074  537.841934  0  2.12E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1021_CC2  26  81  602  55084  517.292287  0  2.12E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1023_CC2  16  59  612  55106  275.560705  0  2.12E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1078_CC1  8  146  620  55019  22.9762295  1.64E‐06  2.12E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1096_CC1  206  5581  422  49584  343.73908  0  2.12E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1386_CC2  33  180  595  54985  396.58054  0  2.12E‐05 

HSP1449_CC1  HSP1629_CC1  5  25  623  55140  65.1408242  6.66E‐16  2.12E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1088_CC1  6  81  483  55223  36.349471  1.65E‐09  3.22E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1089_CC1  10  97  479  55207  88.5137349  0  3.22E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1090_CC1  11  121  478  55183  84.6858582  0  3.22E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1091_CC1  12  139  477  55165  87.1277091  0  3.22E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1092_CC1  13  133  476  55171  108.583116  0  3.22E‐05 



HSP1447_CC1  HSP1093_CC1  13  121  476  55183  120.413826  0  3.22E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1094_CC2  14  129  475  55175  131.119133  0  3.22E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1095_CC2  12  107  477  55197  116.374878  0  3.22E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1096_CC2  6  64  483  55240  47.7696065  4.79E‐12  3.22E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1015_CC1  14  66  475  55238  254.832326  0  2.12E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1016_CC1  17  81  472  55223  306.546505  0  2.12E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1017_CC1  23  93  466  55211  480.536326  0  2.12E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1018_CC1  26  99  463  55205  572.415527  0  2.12E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1019_CC1  24  102  465  55202  479.9677  0  2.12E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1020_CC1  21  98  468  55206  386.069706  0  2.12E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1021_CC2  19  88  470  55216  351.629216  0  2.12E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1023_CC2  13  62  476  55242  234.117809  0  2.12E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1078_CC1  7  147  482  55157  23.9282363  0.000001  2.12E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1079_CC1  6  111  483  55193  24.3964839  7.84E‐07  2.12E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1096_CC1  168  5619  321  49685  305.241184  0  2.12E‐05 

HSP1447_CC1  HSP1386_CC2  25  188  464  55116  290.298807  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP1552_CC1  26  67  257  55443  1390.86906  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP1555_CC1  38  125  245  55385  1684.78693  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP1556_CC1  42  136  241  55374  1886.22049  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP1557_CC1  43  157  240  55353  1752.79358  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP1558_CC1  41  161  242  55349  1573.29828  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP1559_CC1  40  146  243  55364  1630.52247  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP1560_CC1  35  142  248  55368  1306.0904  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP1561_CC1  32  122  251  55388  1257.52201  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP1564_CC1  12  79  271  55431  290.376786  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP249_CC1  54  752  229  54758  621.428689  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP250_CC1  58  820  225  54690  657.443128  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP251_CC1  61  859  222  54651  694.972907  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP252_CC1  60  868  223  54642  663.860211  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP253_CC1  58  865  225  54645  620.578258  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP254_CC1  59  854  224  54656  652.22708  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP255_CC1  54  837  229  54673  553.330818  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP256_CC1  51  816  232  54694  504.195622  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP257_CC1  49  785  234  54725  483.442327  0  2.12E‐05 

HSP1230_CC1  HSP258_CC1  45  747  238  54763  426.272493  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP1335_CC1  5  209  343  55236  10.1664768  0.00143  3.22E‐05 

HSP1229_CC1  HSP1338_CC1  5  190  343  55255  11.8861537  0.000566  3.22E‐05 

HSP1229_CC1  HSP1552_CC1  31  62  317  55383  1607.96173  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP1555_CC1  43  120  305  55325  1749.66243  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP1556_CC1  47  131  301  55314  1914.77175  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP1557_CC1  48  152  300  55293  1769.52894  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP1558_CC1  46  156  302  55289  1604.48153  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP1559_CC1  44  142  304  55303  1597.16974  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP1560_CC1  39  138  309  55307  1313.13997  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP1561_CC1  36  118  312  55327  1289.76925  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP1564_CC1  14  77  334  55368  320.400131  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP249_CC1  68  738  280  54707  805.391624  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP250_CC1  72  806  276  54639  826.159075  0  2.12E‐05 



HSP1229_CC1  HSP251_CC1  75  845  273  54600  855.335686  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP252_CC1  74  854  274  54591  822.569299  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP253_CC1  72  851  276  54594  779.901876  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP254_CC1  72  841  276  54604  789.785602  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP255_CC1  67  824  281  54621  694.656018  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP256_CC1  64  803  284  54642  648.903952  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP257_CC1  62  772  286  54673  633.518932  0  2.12E‐05 

HSP1229_CC1  HSP258_CC1  58  734  290  54711  581.750347  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1335_CC1  6  208  388  55191  13.4794258  0.000241  3.22E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1336_CC1  5  212  389  55187  7.93319888  0.004854  3.22E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1337_CC1  6  197  388  55202  14.7029975  0.000126  3.22E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1338_CC1  7  188  387  55211  23.2046471  1.46E‐06  3.22E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1339_CC1  6  171  388  55228  18.2375229  1.95E‐05  3.22E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1386_CC1  19  1038  375  54361  18.301123  1.89E‐05  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1552_CC1  33  60  361  55339  1606.83096  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1555_CC1  45  118  349  55281  1687.18306  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1556_CC1  50  128  344  55271  1909.64877  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1557_CC1  52  148  342  55251  1831.38506  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1558_CC1  50  152  344  55247  1671.7994  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1559_CC1  47  139  347  55260  1605.73694  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1560_CC1  41  136  353  55263  1277.15473  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1561_CC1  38  116  356  55283  1265.28223  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP1564_CC1  16  75  378  55324  370.222465  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP249_CC1  75  731  319  54668  862.412122  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP250_CC1  81  797  313  54602  923.326886  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP251_CC1  85  835  309  54564  971.333535  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP252_CC1  85  843  309  54556  961.714696  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP253_CC1  83  840  311  54559  919.014047  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP254_CC1  82  831  312  54568  906.472197  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP255_CC1  77  814  317  54585  813.225997  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP256_CC1  74  793  320  54606  769.829188  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP257_CC1  72  762  322  54637  758.710807  0  2.12E‐05 

HSP1228_CC1  HSP258_CC1  67  725  327  54674  688.781636  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1334_CC1  5  186  418  55184  8.80898007  0.002998  3.22E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1335_CC1  8  206  415  55164  25.3574696  4.76E‐07  3.22E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1336_CC1  8  209  415  55161  24.8301951  6.26E‐07  3.22E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1337_CC1  9  194  414  55176  36.5778491  1.47E‐09  3.22E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1338_CC1  10  185  413  55185  49.6674212  1.82E‐12  3.22E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1339_CC1  9  168  414  55202  44.1762123  3.00E‐11  3.22E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1340_CC1  6  138  417  55232  22.2924484  2.34E‐06  3.22E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1386_CC1  23  1034  400  54336  28.7847402  8.09E‐08  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1552_CC1  34  59  389  55311  1586.87179  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1555_CC1  46  117  377  55253  1638.66146  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1556_CC1  51  127  372  55243  1846.54178  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1557_CC1  53  147  370  55223  1767.71938  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1558_CC1  51  151  372  55219  1615.94356  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1559_CC1  48  138  375  55232  1556.19482  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1560_CC1  42  135  381  55235  1245.21541  0  2.12E‐05 



HSP1227_CC1  HSP1561_CC1  38  116  385  55254  1174.04585  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP1564_CC1  15  76  408  55294  299.568313  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP249_CC1  79  727  344  54643  888.906228  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP250_CC1  85  793  338  54577  943.937236  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP251_CC1  89  831  334  54539  988.256028  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP252_CC1  90  838  333  54532  1002.45105  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP253_CC1  90  833  333  54537  1008.71077  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP254_CC1  88  825  335  54545  972.849038  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP255_CC1  83  808  340  54562  881.208779  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP256_CC1  80  787  343  54583  839.529314  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP257_CC1  78  756  345  54614  831.148063  0  2.12E‐05 

HSP1227_CC1  HSP258_CC1  71  721  352  54649  719.106811  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1334_CC1  6  185  422  55180  14.192282  0.000165  3.22E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1335_CC1  9  205  419  55160  33.3655028  7.64E‐09  3.22E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1336_CC1  10  207  418  55158  42.2240988  8.14E‐11  3.22E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1337_CC1  11  192  417  55173  57.9113598  2.74E‐14  3.22E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1338_CC1  12  183  416  55182  74.5907705  0  3.22E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1339_CC1  11  166  417  55199  69.2211637  1.11E‐16  3.22E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1340_CC1  8  136  420  55229  43.4862793  4.27E‐11  3.22E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1386_CC1  25  1032  403  54333  36.1451374  1.83E‐09  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1552_CC1  33  60  395  55305  1474.91142  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1555_CC1  45  118  383  55247  1547.0752  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1556_CC1  50  128  378  55237  1751.20692  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1557_CC1  53  147  375  55218  1746.00989  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1558_CC1  51  151  377  55214  1596.04118  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1559_CC1  48  138  380  55227  1537.05343  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1560_CC1  41  136  387  55229  1170.04468  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1561_CC1  37  117  391  55248  1097.43309  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP1564_CC1  15  76  413  55289  295.758035  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP249_CC1  80  726  348  54639  901.109999  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP250_CC1  86  792  342  54573  955.067198  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP251_CC1  90  830  338  54535  998.77488  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP252_CC1  91  837  337  54528  1012.8499  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP253_CC1  91  832  337  54533  1019.17526  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP254_CC1  89  824  339  54541  983.473028  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP255_CC1  84  807  344  54558  892.142742  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP256_CC1  81  786  347  54579  850.773475  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP257_CC1  79  755  349  54610  842.858859  0  2.12E‐05 

HSP1226_CC1  HSP258_CC1  71  721  357  54644  709.218702  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1333_CC1  8  161  410  55214  36.193267  1.79E‐09  3.22E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1334_CC1  10  181  408  55194  51.8786738  5.90E‐13  3.22E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1335_CC1  14  200  404  55175  96.947799  0  3.22E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1336_CC1  14  203  404  55172  95.2662799  0  3.22E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1337_CC1  15  188  403  55187  120.803639  0  3.22E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1338_CC1  16  179  402  55196  146.294581  0  3.22E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1339_CC1  15  162  403  55213  142.515517  0  3.22E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1340_CC1  11  133  407  55242  92.1623909  0  3.22E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1341_CC2  6  106  412  55269  32.0460627  1.51E‐08  3.22E‐05 



HSP1225_CC1  HSP1386_CC1  27  1030  391  54345  47.2174288  6.35E‐12  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1552_CC1  31  62  387  55313  1330.11527  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1555_CC1  43  120  375  55255  1444.32369  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1556_CC1  47  131  371  55244  1580.63377  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1557_CC1  50  150  368  55225  1587.49081  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1558_CC1  48  154  370  55221  1443.94021  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1559_CC1  45  141  373  55234  1379.45968  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1560_CC1  37  140  381  55235  970.013469  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1561_CC1  33  121  385  55254  888.106975  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP1564_CC1  13  78  405  55297  224.612308  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP249_CC1  77  729  341  54646  852.509438  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP250_CC1  83  795  335  54580  908.868173  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP251_CC1  87  833  331  54542  953.778735  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP252_CC1  88  840  330  54535  968.020154  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP253_CC1  89  834  329  54541  998.249359  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP254_CC1  87  826  331  54549  962.227444  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP255_CC1  82  809  336  54566  870.2769  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP256_CC1  80  787  338  54588  851.293589  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP257_CC1  77  757  341  54618  819.441352  0  2.12E‐05 

HSP1225_CC1  HSP258_CC1  69  723  349  54652  685.091818  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1333_CC1  9  160  392  55232  50.4144485  1.24E‐12  3.22E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1334_CC1  11  180  390  55212  68.2380437  1.11E‐16  3.22E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1335_CC1  15  199  386  55193  119.134445  0  3.22E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1336_CC1  15  202  386  55190  117.117691  0  3.22E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1337_CC1  16  187  385  55205  146.501636  0  3.22E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1338_CC1  17  178  384  55214  175.476316  0  3.22E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1339_CC1  16  161  385  55231  172.287385  0  3.22E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1340_CC1  12  132  389  55260  117.313402  0  3.22E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1341_CC2  7  105  394  55287  48.1181283  4.01E‐12  3.22E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1386_CC1  26  1031  375  54361  45.7697963  1.33E‐11  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1552_CC1  30  63  371  55329  1298.61549  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1555_CC1  42  121  359  55271  1437.39899  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1556_CC1  46  132  355  55260  1579.61869  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1557_CC1  49  151  352  55241  1590.84462  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1558_CC1  47  155  354  55237  1444.55379  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1559_CC1  44  142  357  55250  1375.97793  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1560_CC1  36  141  365  55251  957.922843  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1561_CC1  32  122  369  55270  870.908073  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP1564_CC1  12  79  389  55313  198.571921  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP249_CC1  73  733  328  54659  796.860565  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP250_CC1  78  800  323  54592  833.4396  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP251_CC1  82  838  319  54554  880.24221  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP252_CC1  83  845  318  54547  894.740705  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP253_CC1  84  839  317  54553  924.087107  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP254_CC1  82  831  319  54561  888.062052  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP255_CC1  78  813  323  54579  819.333997  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP256_CC1  76  791  325  54601  799.228579  0  2.12E‐05 

HSP1224_CC1  HSP257_CC1  73  761  328  54631  765.89236  0  2.12E‐05 



HSP1224_CC1  HSP258_CC1  66  726  335  54666  652.825483  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1333_CC1  9  160  350  55274  58.123887  2.46E‐14  3.22E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1334_CC1  11  180  348  55254  78.4555504  0  3.22E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1335_CC1  16  198  343  55236  156.898199  0  3.22E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1336_CC1  16  201  343  55233  154.329191  0  3.22E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1337_CC1  18  185  341  55249  215.51922  0  3.22E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1338_CC1  19  176  340  55258  253.477871  0  3.22E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1339_CC1  18  159  341  55275  252.038533  0  3.22E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1340_CC1  14  130  345  55304  186.134919  0  3.22E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1341_CC2  8  104  351  55330  74.1527008  0  3.22E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1386_CC1  25  1032  334  54402  49.9577437  1.57E‐12  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1552_CC1  26  67  333  55367  1087.05668  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1555_CC1  36  127  323  55307  1175.69701  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1556_CC1  39  139  320  55295  1263.26718  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1557_CC1  42  158  317  55276  1301.02822  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1558_CC1  41  161  318  55273  1224.89452  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1559_CC1  39  147  320  55287  1205.8209  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1560_CC1  32  145  327  55289  844.341402  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1561_CC1  29  125  330  55309  799.036006  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP1564_CC1  11  80  348  55354  186.736776  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP249_CC1  64  742  295  54692  681.132807  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP250_CC1  67  811  292  54623  681.270096  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP251_CC1  70  850  289  54584  709.856377  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP252_CC1  70  858  289  54576  702.709197  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP253_CC1  71  852  288  54582  729.411684  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP254_CC1  70  843  289  54591  716.213412  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP255_CC1  68  823  291  54611  691.698061  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP256_CC1  66  801  293  54633  669.038922  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP257_CC1  63  771  296  54663  632.434451  0  2.12E‐05 

HSP1223_CC1  HSP258_CC1  59  733  300  54701  582.120256  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1333_CC1  8  161  296  55328  54.8875863  1.28E‐13  3.22E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1334_CC1  9  182  295  55307  61.4163763  4.66E‐15  3.22E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1335_CC1  14  200  290  55289  142.579332  0  3.22E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1336_CC1  14  203  290  55286  140.257814  0  3.22E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1337_CC1  16  187  288  55302  202.387405  0  3.22E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1338_CC1  17  178  287  55311  241.21557  0  3.22E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1339_CC1  16  161  288  55328  236.442693  0  3.22E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1340_CC1  12  132  292  55357  161.609621  0  3.22E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1341_CC2  7  105  297  55384  67.4063112  2.22E‐16  3.22E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1386_CC1  20  1037  284  54452  36.0889274  1.89E‐09  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1552_CC1  19  74  285  55415  679.747981  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1555_CC1  29  134  275  55355  897.307207  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1556_CC1  31  147  273  55342  937.909898  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1557_CC1  33  167  271  55322  942.90768  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1558_CC1  34  168  270  55321  992.379324  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1559_CC1  33  153  271  55336  1018.47593  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1560_CC1  26  151  278  55338  655.542551  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP1561_CC1  23  131  281  55358  590.110505  0  2.12E‐05 



HSP1222_CC1  HSP1564_CC1  10  81  294  55408  183.474036  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP249_CC1  52  754  252  54735  526.537896  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP250_CC1  55  823  249  54666  538.465545  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP251_CC1  58  862  246  54627  572.603266  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP252_CC1  58  870  246  54619  566.816074  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP253_CC1  58  865  246  54624  570.421251  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP254_CC1  57  856  247  54633  556.16467  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP255_CC1  55  836  249  54653  529.238564  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP256_CC1  53  814  251  54675  503.875852  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP257_CC1  52  782  252  54707  505.86183  0  2.12E‐05 

HSP1222_CC1  HSP258_CC1  50  742  254  54747  493.290698  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1333_CC1  6  163  264  55360  33.0959163  8.77E‐09  3.22E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1334_CC1  6  185  264  55338  28.1040519  1.15E‐07  3.22E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1335_CC1  10  204  260  55319  78.2742781  0  3.22E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1336_CC1  10  207  260  55316  76.9464735  0  3.22E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1337_CC1  12  191  258  55332  124.619275  0  3.22E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1338_CC1  13  182  257  55341  155.324212  0  3.22E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1339_CC1  12  165  258  55358  146.139652  0  3.22E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1340_CC1  9  135  261  55388  99.6706178  0  3.22E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1341_CC2  5  107  265  55416  36.9195889  1.23E‐09  3.22E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1386_CC1  19  1038  251  54485  38.6043555  5.19E‐10  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1552_CC1  18  75  252  55448  688.835876  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1555_CC1  28  135  242  55388  946.021275  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1556_CC1  30  148  240  55375  993.637383  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1557_CC1  32  168  238  55355  1003.40372  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1558_CC1  33  169  237  55354  1057.92755  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1559_CC1  32  154  238  55369  1083.37216  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1560_CC1  25  152  245  55371  686.005772  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1561_CC1  22  132  248  55391  610.821373  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP1564_CC1  9  82  261  55441  167.455518  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP249_CC1  46  760  224  54763  463.299128  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP250_CC1  49  829  221  54694  481.198196  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP251_CC1  52  868  218  54655  518.820705  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP252_CC1  52  876  218  54647  513.585742  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP253_CC1  52  871  218  54652  516.846905  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP254_CC1  51  862  219  54661  501.704866  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP255_CC1  49  842  221  54681  472.957048  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP256_CC1  47  820  223  54703  445.738794  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP257_CC1  46  788  224  54735  445.093797  0  2.12E‐05 

HSP1221_CC1  HSP258_CC1  45  747  225  54776  450.72395  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1335_CC1  6  208  190  55389  36.9089302  1.24E‐09  3.22E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1336_CC1  6  211  190  55386  36.2545878  1.73E‐09  3.22E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1337_CC1  7  196  189  55401  55.8222227  7.94E‐14  3.22E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1338_CC1  8  187  188  55410  78.6615996  0  3.22E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1339_CC1  7  170  189  55427  65.8650728  4.44E‐16  3.22E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1340_CC1  6  138  190  55459  60.0357213  9.33E‐15  3.22E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1386_CC1  13  1044  183  54553  23.7581956  1.09E‐06  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1552_CC1  12  81  184  55516  419.256973  0  2.12E‐05 



HSP1220_CC1  HSP1555_CC1  22  141  174  55456  806.999617  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1556_CC1  24  154  172  55443  879.653098  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1557_CC1  25  175  171  55422  846.255136  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1558_CC1  25  177  171  55420  837.421999  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1559_CC1  24  162  172  55435  839.916319  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1560_CC1  19  158  177  55439  546.845594  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1561_CC1  17  137  179  55460  503.893295  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP1564_CC1  7  84  189  55513  140.318149  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP249_CC1  33  773  163  54824  327.29928  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP250_CC1  36  842  160  54755  358.137443  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP251_CC1  38  882  158  54715  381.633009  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP252_CC1  39  889  157  54708  399.849191  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP253_CC1  38  885  158  54712  380.182808  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP254_CC1  37  876  159  54721  363.237924  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP255_CC1  36  855  160  54742  352.016808  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP256_CC1  34  833  162  54764  320.682292  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP257_CC1  33  801  163  54796  314.411636  0  2.12E‐05 

HSP1220_CC1  HSP258_CC1  32  760  164  54837  312.340612  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP1338_CC1  5  190  119  55479  48.3947823  3.49E‐12  3.22E‐05 

HSP1219_CC1  HSP1386_CC1  9  1048  115  54621  19.2356078  1.16E‐05  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP1552_CC1  9  84  115  55585  375.552282  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP1555_CC1  15  148  109  55521  594.504266  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP1556_CC1  18  160  106  55509  787.651843  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP1557_CC1  18  182  106  55487  697.397405  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP1558_CC1  18  184  106  55485  690.167692  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP1559_CC1  19  167  105  55502  840.353909  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP1560_CC1  16  161  108  55508  622.513226  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP1561_CC1  14  140  110  55529  547.723474  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP1564_CC1  5  86  119  55583  114.252976  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP249_CC1  19  787  105  54882  168.11377  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP250_CC1  22  856  102  54813  209.743517  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP251_CC1  24  896  100  54773  240.234966  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP252_CC1  25  903  99  54766  259.988155  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP253_CC1  24  899  100  54770  239.321806  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP254_CC1  24  889  100  54780  242.389127  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP255_CC1  23  868  101  54801  227.244471  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP256_CC1  21  846  103  54823  192.198129  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP257_CC1  20  814  104  54855  180.751437  0  2.12E‐05 

HSP1219_CC1  HSP258_CC1  18  774  106  54895  152.324061  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP1552_CC1  6  87  48  55652  389.064287  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP1555_CC1  8  155  46  55584  391.353852  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP1556_CC1  10  168  44  55571  562.962989  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP1557_CC1  9  191  45  55548  402.471947  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP1558_CC1  10  192  44  55547  493.947181  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP1559_CC1  10  176  44  55563  537.978325  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP1560_CC1  9  168  45  55571  456.88358  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP1561_CC1  7  147  47  55592  316.073181  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP249_CC1  8  798  46  54941  67.8662361  2.22E‐16  2.12E‐05 



HSP1218_CC1  HSP250_CC1  10  868  44  54871  100.199002  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP251_CC1  12  908  42  54831  141.069732  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP252_CC1  12  916  42  54823  139.679102  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP253_CC1  11  912  43  54827  116.376433  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP254_CC1  11  902  43  54837  117.855059  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP255_CC1  11  880  43  54859  121.225375  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP256_CC1  11  856  43  54883  125.097977  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP257_CC1  10  824  44  54915  106.384203  0  2.12E‐05 

HSP1218_CC1  HSP258_CC1  8  784  46  54955  69.3077304  1.11E‐16  2.12E‐05 

HSP1088_CC1  HSP1015_CC1  5  75  82  55631  191.102219  0  3.33E‐05 

HSP1089_CC1  HSP1015_CC1  5  75  102  55611  153.614714  0  3.33E‐05 

HSP1088_CC1  HSP1016_CC1  5  93  82  55613  154.260539  0  3.33E‐05 

HSP1089_CC1  HSP1016_CC1  5  93  102  55593  123.659724  0  3.33E‐05 

HSP1091_CC1  HSP1016_CC1  5  93  146  55549  84.9014054  0  3.33E‐05 

HSP1095_CC2  HSP1016_CC1  5  93  114  55581  110.241651  0  3.33E‐05 

HSP1088_CC1  HSP1017_CC1  5  111  82  55595  128.860276  0  3.33E‐05 

HSP1089_CC1  HSP1017_CC1  5  111  102  55575  103.010916  0  3.33E‐05 

HSP1091_CC1  HSP1017_CC1  5  111  146  55531  70.2813653  0  3.33E‐05 

HSP1095_CC2  HSP1017_CC1  5  111  114  55563  91.6781431  0  3.33E‐05 

HSP1088_CC1  HSP1018_CC1  7  118  80  55588  238.489436  0  3.33E‐05 

HSP1089_CC1  HSP1018_CC1  7  118  100  55568  191.435458  0  3.33E‐05 

HSP1090_CC1  HSP1018_CC1  6  119  126  55542  110.534488  0  3.33E‐05 

HSP1091_CC1  HSP1018_CC1  8  117  143  55525  174.378788  0  3.33E‐05 

HSP1092_CC1  HSP1018_CC1  7  118  139  55529  136.791111  0  3.33E‐05 

HSP1093_CC1  HSP1018_CC1  7  118  127  55541  150.21206  0  3.33E‐05 

HSP1094_CC2  HSP1018_CC1  7  118  136  55532  139.934799  0  3.33E‐05 

HSP1095_CC2  HSP1018_CC1  8  117  111  55557  225.301401  0  3.33E‐05 

HSP1087_CC1  HSP1019_CC1  5  121  52  55615  184.946142  0  3.33E‐05 

HSP1088_CC1  HSP1019_CC1  8  118  79  55588  311.122246  0  3.33E‐05 

HSP1089_CC1  HSP1019_CC1  8  118  99  55568  250.138462  0  3.33E‐05 

HSP1090_CC1  HSP1019_CC1  8  118  124  55543  199.913158  0  3.33E‐05 

HSP1091_CC1  HSP1019_CC1  10  116  141  55526  274.950483  0  3.33E‐05 

HSP1092_CC1  HSP1019_CC1  9  117  137  55530  229.109204  0  3.33E‐05 

HSP1093_CC1  HSP1019_CC1  9  117  125  55542  251.135213  0  3.33E‐05 

HSP1094_CC2  HSP1019_CC1  9  117  134  55533  234.268772  0  3.33E‐05 

HSP1095_CC2  HSP1019_CC1  10  116  109  55558  353.923372  0  3.33E‐05 

HSP1096_CC2  HSP1019_CC1  6  120  64  55603  216.645072  0  3.33E‐05 

HSP1087_CC1  HSP1020_CC1  5  114  52  55622  196.37603  0  3.33E‐05 

HSP1088_CC1  HSP1020_CC1  8  111  79  55595  330.30424  0  3.33E‐05 

HSP1089_CC1  HSP1020_CC1  8  111  99  55575  265.736438  0  3.33E‐05 

HSP1090_CC1  HSP1020_CC1  8  111  124  55550  212.557316  0  3.33E‐05 

HSP1091_CC1  HSP1020_CC1  10  109  141  55533  292.230428  0  3.33E‐05 

HSP1092_CC1  HSP1020_CC1  9  110  137  55537  243.581693  0  3.33E‐05 

HSP1093_CC1  HSP1020_CC1  9  110  125  55549  266.90331  0  3.33E‐05 

HSP1094_CC2  HSP1020_CC1  9  110  134  55540  249.044801  0  3.33E‐05 

HSP1095_CC2  HSP1020_CC1  9  110  110  55564  302.675917  0  3.33E‐05 

HSP1096_CC2  HSP1020_CC1  5  114  65  55609  158.130528  0  3.33E‐05 

HSP1087_CC1  HSP1021_CC2  5  102  52  55634  219.451275  0  3.33E‐05 



HSP1088_CC1  HSP1021_CC2  7  100  80  55606  280.821377  0  3.33E‐05 

HSP1089_CC1  HSP1021_CC2  7  100  100  55586  225.856328  0  3.33E‐05 

HSP1090_CC1  HSP1021_CC2  6  101  126  55560  131.02197  0  3.33E‐05 

HSP1091_CC1  HSP1021_CC2  8  99  143  55543  206.24565  0  3.33E‐05 

HSP1092_CC1  HSP1021_CC2  7  100  139  55547  162.014307  0  3.33E‐05 

HSP1093_CC1  HSP1021_CC2  7  100  127  55559  177.695861  0  3.33E‐05 

HSP1094_CC2  HSP1021_CC2  7  100  136  55550  165.687639  0  3.33E‐05 

HSP1095_CC2  HSP1021_CC2  8  99  111  55575  265.736438  0  3.33E‐05 

HSP1087_CC1  HSP1023_CC2  5  70  52  55666  317.101267  0  3.33E‐05 

HSP1088_CC1  HSP1023_CC2  7  68  80  55638  406.277678  0  3.33E‐05 

HSP1089_CC1  HSP1023_CC2  7  68  100  55618  327.880093  0  3.33E‐05 

HSP1090_CC1  HSP1023_CC2  6  69  126  55592  191.771969  0  3.33E‐05 

HSP1091_CC1  HSP1023_CC2  7  68  144  55574  228.528023  0  3.33E‐05 

HSP1092_CC1  HSP1023_CC2  6  69  140  55578  172.307217  0  3.33E‐05 

HSP1093_CC1  HSP1023_CC2  6  69  128  55590  188.742069  0  3.33E‐05 

HSP1094_CC2  HSP1023_CC2  6  69  137  55581  176.157123  0  3.33E‐05 

HSP1095_CC2  HSP1023_CC2  7  68  112  55606  293.494155  0  3.33E‐05 

HSP1654_CC2  HSP1063_CC2  5  99  19  55670  550.130521  0  3.33E‐05 

HSP1655_CC2  HSP1063_CC2  5  99  19  55670  550.130521  0  3.33E‐05 

HSP1654_CC2  HSP1064_CC2  5  106  19  55663  514.876089  0  3.33E‐05 

HSP1655_CC2  HSP1064_CC2  5  106  19  55663  514.876089  0  3.33E‐05 

HSP1654_CC2  HSP1065_CC2  5  106  19  55663  514.876089  0  3.33E‐05 

HSP1655_CC2  HSP1065_CC2  5  106  19  55663  514.876089  0  3.33E‐05 

HSP1654_CC2  HSP1066_CC2  5  100  19  55669  544.806367  0  3.33E‐05 

HSP1655_CC2  HSP1066_CC2  5  100  19  55669  544.806367  0  3.33E‐05 

HSP1088_CC1  HSP1096_CC1  23  5764  65  49941  23.5608041  1.21E‐06  3.33E‐05 

HSP1088_CC2  HSP1096_CC1  19  5768  30  49976  42.5595768  6.86E‐11  3.33E‐05 

HSP1089_CC1  HSP1096_CC1  29  5758  79  49927  31.6112382  1.88E‐08  3.33E‐05 

HSP1089_CC2  HSP1096_CC1  31  5756  42  49964  80.9858306  0  3.33E‐05 

HSP1090_CC1  HSP1096_CC1  34  5753  99  49907  33.0964453  8.77E‐09  3.33E‐05 

HSP1090_CC2  HSP1096_CC1  49  5738  52  49954  158.347894  0  3.33E‐05 

HSP1091_CC1  HSP1096_CC1  43  5744  109  49897  52.6323448  4.02E‐13  3.33E‐05 

HSP1091_CC2  HSP1096_CC1  69  5718  64  49942  247.072084  0  3.33E‐05 

HSP1092_CC1  HSP1096_CC1  40  5747  107  49899  44.9531039  2.02E‐11  3.33E‐05 

HSP1092_CC2  HSP1096_CC1  81  5706  75  49931  290.524916  0  3.33E‐05 

HSP1093_CC1  HSP1096_CC1  39  5748  95  49911  50.7003453  1.08E‐12  3.33E‐05 

HSP1093_CC2  HSP1096_CC1  82  5705  77  49929  291.149494  0  3.33E‐05 

HSP1094_CC1  HSP1096_CC1  70  5717  58  49948  271.017501  0  3.33E‐05 

HSP1094_CC2  HSP1096_CC1  46  5741  97  49909  73.2606227  0  3.33E‐05 

HSP1095_CC1  HSP1096_CC1  39  5748  39  49967  131.942414  0  3.33E‐05 

HSP1095_CC2  HSP1096_CC1  36  5751  83  49923  50.6971442  1.08E‐12  3.33E‐05 

HSP1096_CC1  HSP1096_CC1  16  5771  25  49981  36.2326844  1.75E‐09  3.33E‐05 

HSP1096_CC2  HSP1096_CC1  19  5768  51  49955  21.2042875  4.13E‐06  3.33E‐05 

HSP1401_CC3  HSP1096_CC1  8  5779  13  49993  17.3678518  3.08E‐05  3.33E‐05 

HSP1402_CC3  HSP1096_CC1  8  5779  12  49994  18.8914947  1.38E‐05  3.33E‐05 

HSP1403_CC2  HSP1096_CC1  9  5778  11  49995  25.8058166  3.78E‐07  3.33E‐05 

HSP1654_CC1  HSP1096_CC1  37  5750  45  49961  106.668974  0  3.33E‐05 

HSP1654_CC2  HSP1096_CC1  14  5773  10  49996  59.4100002  1.28E‐14  3.33E‐05 



HSP1655_CC1  HSP1096_CC1  47  5740  47  49959  159.053201  0  3.33E‐05 

HSP1655_CC2  HSP1096_CC1  13  5774  11  49995  49.5357844  1.95E‐12  3.33E‐05 

HSP1656_CC1  HSP1096_CC1  45  5742  51  49955  137.833153  0  3.33E‐05 

HSP1656_CC2  HSP1096_CC1  12  5775  10  49996  46.1950278  1.07E‐11  3.33E‐05 

HSP1657_CC1  HSP1096_CC1  49  5738  50  49956  163.285468  0  3.33E‐05 

HSP1657_CC2  HSP1096_CC1  11  5776  10  49996  39.8790461  2.70E‐10  3.33E‐05 

HSP1658_CC1  HSP1096_CC1  51  5736  49  49957  177.872197  0  3.33E‐05 

HSP1658_CC2  HSP1096_CC1  9  5778  11  49995  25.8058166  3.78E‐07  3.33E‐05 

HSP1659_CC1  HSP1096_CC1  46  5741  52  49954  141.201839  0  3.33E‐05 

HSP1659_CC2  HSP1096_CC1  7  5780  10  49996  17.3574137  3.10E‐05  3.33E‐05 

HSP1660_CC1  HSP1096_CC1  45  5742  52  49954  135.608289  0  3.33E‐05 

HSP1664_CC1  HSP1096_CC1  32  5755  30  49976  113.555734  0  3.33E‐05 

HSP1333_CC1  HSP1386_CC1  18  1039  151  54585  69.9302775  1.11E‐16  3.33E‐05 

HSP1334_CC1  HSP1386_CC1  20  1037  171  54565  75.8533249  0  3.33E‐05 

HSP1335_CC1  HSP1386_CC1  22  1035  192  54544  81.281272  0  3.33E‐05 

HSP1336_CC1  HSP1386_CC1  22  1035  195  54541  79.6549457  0  3.33E‐05 

HSP1337_CC1  HSP1386_CC1  22  1035  181  54555  87.6699304  0  3.33E‐05 

HSP1338_CC1  HSP1386_CC1  22  1035  173  54563  92.7835356  0  3.33E‐05 

HSP1339_CC1  HSP1386_CC1  21  1036  156  54580  94.9612794  0  3.33E‐05 

HSP1340_CC1  HSP1386_CC1  18  1039  126  54610  87.3691852  0  3.33E‐05 

HSP1341_CC2  HSP1386_CC1  15  1042  97  54639  79.8313482  0  3.33E‐05 

HSP1589_CC1  HSP1386_CC1  13  1044  69  54667  86.0958654  0  3.33E‐05 

HSP1590_CC1  HSP1386_CC1  18  1039  81  54655  141.552287  0  3.33E‐05 

HSP1591_CC1  HSP1386_CC1  20  1037  84  54652  168.486907  0  3.33E‐05 

HSP1592_CC1  HSP1386_CC1  23  1034  91  54645  205.400438  0  3.33E‐05 

HSP1593_CC1  HSP1386_CC1  25  1032  87  54649  251.946374  0  3.33E‐05 

HSP1594_CC1  HSP1386_CC1  24  1033  85  54651  237.962833  0  3.33E‐05 

HSP1595_CC1  HSP1386_CC1  8  1049  27  54709  82.802587  0  3.33E‐05 

HSP836_CC1  HSP1386_CC1  5  1052  18  54718  48.7533198  2.90E‐12  3.33E‐05 

HSP1088_CC1  HSP1386_CC2  5  208  82  55498  65.9562117  4.44E‐16  3.33E‐05 

HSP1089_CC1  HSP1386_CC2  5  208  102  55478  51.9065144  5.82E‐13  3.33E‐05 

HSP1090_CC1  HSP1386_CC2  6  207  126  55454  60.314247  8.10E‐15  3.33E‐05 

HSP1091_CC1  HSP1386_CC2  7  206  144  55436  72.0458233  0  3.33E‐05 

HSP1092_CC1  HSP1386_CC2  7  206  139  55441  74.9499214  0  3.33E‐05 

HSP1093_CC1  HSP1386_CC2  6  207  128  55452  59.2511971  1.39E‐14  3.33E‐05 

HSP1094_CC2  HSP1386_CC2  6  207  137  55443  54.8379754  1.31E‐13  3.33E‐05 

HSP834_CC1  HSP1395_CC1  5  921  11  54856  85.8579115  0  3.33E‐05 

HSP835_CC1  HSP1395_CC1  6  920  10  54857  125.957749  0  3.33E‐05 

HSP836_CC1  HSP1395_CC1  7  919  16  54851  116.728552  0  3.33E‐05 

HSP834_CC1  HSP1396_CC1  5  875  11  54902  90.7739989  0  3.33E‐05 

HSP835_CC1  HSP1396_CC1  6  874  10  54903  133.040868  0  3.33E‐05 

HSP836_CC1  HSP1396_CC1  6  874  17  54896  89.0398463  0  3.33E‐05 

HSP834_CC1  HSP1397_CC1  5  834  11  54943  95.6106966  0  3.33E‐05 

HSP835_CC1  HSP1397_CC1  6  833  10  54944  140.009231  0  3.33E‐05 

HSP836_CC1  HSP1397_CC1  6  833  17  54937  93.8817799  0  3.33E‐05 

HSP834_CC1  HSP1398_CC1  5  762  11  55015  105.357269  0  3.33E‐05 

HSP835_CC1  HSP1398_CC1  6  761  10  55016  154.050461  0  3.33E‐05 

HSP836_CC1  HSP1398_CC1  6  761  17  55009  103.639897  0  3.33E‐05 



HSP835_CC1  HSP1399_CC1  5  673  11  55104  120.269021  0  3.33E‐05 

HSP836_CC1  HSP1399_CC1  5  673  18  55097  80.7397933  0  3.33E‐05 

HSP1333_CC1  HSP249_CC1  10  796  159  54828  23.8163872  1.06E‐06  3.33E‐05 

HSP1334_CC1  HSP249_CC1  14  792  177  54810  46.6242682  8.60E‐12  3.33E‐05 

HSP1335_CC1  HSP249_CC1  18  788  196  54791  73.2297471  0  3.33E‐05 

HSP1336_CC1  HSP249_CC1  20  786  197  54790  92.4225836  0  3.33E‐05 

HSP1337_CC1  HSP249_CC1  21  785  182  54805  113.355646  0  3.33E‐05 

HSP1338_CC1  HSP249_CC1  21  785  174  54813  119.503442  0  3.33E‐05 

HSP1339_CC1  HSP249_CC1  20  786  157  54830  121.119493  0  3.33E‐05 

HSP1340_CC1  HSP249_CC1  17  789  127  54860  108.854571  0  3.33E‐05 

HSP1341_CC2  HSP249_CC1  14  792  98  54889  96.3389648  0  3.33E‐05 

HSP1333_CC1  HSP250_CC1  12  866  157  54758  33.430595  7.39E‐09  3.33E‐05 

HSP1334_CC1  HSP250_CC1  16  862  175  54740  57.2709599  3.80E‐14  3.33E‐05 

HSP1335_CC1  HSP250_CC1  20  858  194  54721  83.7791035  0  3.33E‐05 

HSP1336_CC1  HSP250_CC1  22  856  195  54720  103.166261  0  3.33E‐05 

HSP1337_CC1  HSP250_CC1  23  855  180  54735  125.207396  0  3.33E‐05 

HSP1338_CC1  HSP250_CC1  23  855  172  54743  131.987455  0  3.33E‐05 

HSP1339_CC1  HSP250_CC1  22  856  155  54760  135.096213  0  3.33E‐05 

HSP1340_CC1  HSP250_CC1  19  859  125  54790  125.871846  0  3.33E‐05 

HSP1341_CC2  HSP250_CC1  15  863  97  54818  101.213758  0  3.33E‐05 

HSP1589_CC1  HSP250_CC1  8  870  74  54841  35.4969009  2.55E‐09  3.33E‐05 

HSP1590_CC1  HSP250_CC1  7  871  92  54823  19.3480457  1.09E‐05  3.33E‐05 

HSP1333_CC1  HSP251_CC1  12  908  157  54716  31.0649982  2.50E‐08  3.33E‐05 

HSP1334_CC1  HSP251_CC1  16  904  175  54698  53.4944771  2.59E‐13  3.33E‐05 

HSP1335_CC1  HSP251_CC1  20  900  194  54679  78.4730983  0  3.33E‐05 

HSP1336_CC1  HSP251_CC1  22  898  195  54678  96.8073785  0  3.33E‐05 

HSP1337_CC1  HSP251_CC1  23  897  180  54693  117.744629  0  3.33E‐05 

HSP1338_CC1  HSP251_CC1  23  897  172  54701  124.208372  0  3.33E‐05 

HSP1339_CC1  HSP251_CC1  23  897  154  54719  140.930694  0  3.33E‐05 

HSP1340_CC1  HSP251_CC1  20  900  124  54749  133.36936  0  3.33E‐05 

HSP1341_CC2  HSP251_CC1  16  904  96  54777  110.503291  0  3.33E‐05 

HSP1589_CC1  HSP251_CC1  8  912  74  54799  33.2813864  7.97E‐09  3.33E‐05 

HSP1590_CC1  HSP251_CC1  7  913  92  54781  17.976251  2.24E‐05  3.33E‐05 

HSP1333_CC1  HSP252_CC1  12  916  157  54708  30.639873  3.11E‐08  3.33E‐05 

HSP1334_CC1  HSP252_CC1  16  912  175  54690  52.8152098  3.66E‐13  3.33E‐05 

HSP1335_CC1  HSP252_CC1  20  908  194  54671  77.5183176  0  3.33E‐05 

HSP1336_CC1  HSP252_CC1  22  906  195  54670  95.6628499  0  3.33E‐05 

HSP1337_CC1  HSP252_CC1  23  905  180  54685  116.401038  0  3.33E‐05 

HSP1338_CC1  HSP252_CC1  23  905  172  54693  122.807712  0  3.33E‐05 

HSP1339_CC1  HSP252_CC1  23  905  154  54711  139.383163  0  3.33E‐05 

HSP1340_CC1  HSP252_CC1  20  908  124  54741  131.929257  0  3.33E‐05 

HSP1341_CC2  HSP252_CC1  16  912  96  54769  109.318145  0  3.33E‐05 

HSP1589_CC1  HSP252_CC1  8  920  74  54791  32.8826637  9.79E‐09  3.33E‐05 

HSP1590_CC1  HSP252_CC1  7  921  92  54773  17.7297302  2.55E‐05  3.33E‐05 

HSP1333_CC1  HSP253_CC1  13  910  156  54714  37.9848193  7.13E‐10  3.33E‐05 

HSP1334_CC1  HSP253_CC1  17  906  174  54696  61.8536552  3.66E‐15  3.33E‐05 

HSP1335_CC1  HSP253_CC1  21  902  193  54677  87.8927958  0  3.33E‐05 

HSP1336_CC1  HSP253_CC1  23  900  194  54676  107.130033  0  3.33E‐05 



HSP1337_CC1  HSP253_CC1  24  899  179  54691  129.479546  0  3.33E‐05 

HSP1338_CC1  HSP253_CC1  24  899  171  54699  136.505882  0  3.33E‐05 

HSP1339_CC1  HSP253_CC1  24  899  153  54717  154.680034  0  3.33E‐05 

HSP1340_CC1  HSP253_CC1  21  902  123  54747  148.332988  0  3.33E‐05 

HSP1341_CC2  HSP253_CC1  17  906  95  54775  126.165132  0  3.33E‐05 

HSP1589_CC1  HSP253_CC1  8  915  74  54796  33.1310349  8.62E‐09  3.33E‐05 

HSP1590_CC1  HSP253_CC1  8  915  91  54779  25.1753437  5.23E‐07  3.33E‐05 

HSP1333_CC1  HSP254_CC1  13  900  156  54724  38.6221444  5.14E‐10  3.33E‐05 

HSP1334_CC1  HSP254_CC1  17  896  174  54706  62.8294046  2.22E‐15  3.33E‐05 

HSP1335_CC1  HSP254_CC1  21  892  193  54687  89.2300445  0  3.33E‐05 

HSP1336_CC1  HSP254_CC1  23  890  194  54686  108.718074  0  3.33E‐05 

HSP1337_CC1  HSP254_CC1  24  889  179  54701  131.335653  0  3.33E‐05 

HSP1338_CC1  HSP254_CC1  24  889  171  54709  138.440528  0  3.33E‐05 

HSP1339_CC1  HSP254_CC1  23  890  154  54726  142.307322  0  3.33E‐05 

HSP1340_CC1  HSP254_CC1  20  893  124  54756  134.650385  0  3.33E‐05 

HSP1341_CC2  HSP254_CC1  16  897  96  54784  111.55751  0  3.33E‐05 

HSP1589_CC1  HSP254_CC1  9  904  73  54807  44.4986527  2.55E‐11  3.33E‐05 

HSP1590_CC1  HSP254_CC1  9  904  90  54790  34.2387929  4.87E‐09  3.33E‐05 

HSP1591_CC1  HSP254_CC1  8  905  96  54784  23.7397322  1.10E‐06  3.33E‐05 

HSP1333_CC1  HSP255_CC1  12  879  157  54745  32.67339  1.09E‐08  3.33E‐05 

HSP1334_CC1  HSP255_CC1  16  875  175  54727  56.0627223  7.02E‐14  3.33E‐05 

HSP1335_CC1  HSP255_CC1  20  871  194  54708  82.0819088  0  3.33E‐05 

HSP1336_CC1  HSP255_CC1  22  869  195  54707  101.132574  0  3.33E‐05 

HSP1337_CC1  HSP255_CC1  23  868  180  54722  122.821035  0  3.33E‐05 

HSP1338_CC1  HSP255_CC1  23  868  172  54730  129.500063  0  3.33E‐05 

HSP1339_CC1  HSP255_CC1  22  869  155  54747  132.585639  0  3.33E‐05 

HSP1340_CC1  HSP255_CC1  19  872  125  54777  123.567685  0  3.33E‐05 

HSP1341_CC2  HSP255_CC1  15  876  97  54805  99.3676807  0  3.33E‐05 

HSP1589_CC1  HSP255_CC1  9  882  73  54829  45.9648091  1.20E‐11  3.33E‐05 

HSP1590_CC1  HSP255_CC1  9  882  90  54812  35.4421329  2.63E‐09  3.33E‐05 

HSP1591_CC1  HSP255_CC1  8  883  96  54806  24.6338385  6.93E‐07  3.33E‐05 

HSP1333_CC1  HSP256_CC1  12  855  157  54769  34.0898802  5.26E‐09  3.33E‐05 

HSP1334_CC1  HSP256_CC1  16  851  175  54751  58.3225362  2.22E‐14  3.33E‐05 

HSP1335_CC1  HSP256_CC1  19  848  195  54731  75.3366966  0  3.33E‐05 

HSP1336_CC1  HSP256_CC1  22  845  195  54731  104.935716  0  3.33E‐05 

HSP1337_CC1  HSP256_CC1  23  844  180  54746  127.283438  0  3.33E‐05 

HSP1338_CC1  HSP256_CC1  23  844  172  54754  134.151305  0  3.33E‐05 

HSP1339_CC1  HSP256_CC1  23  844  154  54772  151.913858  0  3.33E‐05 

HSP1340_CC1  HSP256_CC1  19  848  125  54801  127.876114  0  3.33E‐05 

HSP1341_CC2  HSP256_CC1  15  852  97  54829  102.819546  0  3.33E‐05 

HSP1589_CC1  HSP256_CC1  9  858  73  54853  47.6506721  5.09E‐12  3.33E‐05 

HSP1590_CC1  HSP256_CC1  9  858  90  54836  36.8264797  1.29E‐09  3.33E‐05 

HSP1591_CC1  HSP256_CC1  8  859  96  54830  25.6631044  4.07E‐07  3.33E‐05 

HSP1333_CC1  HSP257_CC1  11  823  158  54801  28.9426706  7.46E‐08  3.33E‐05 

HSP1334_CC1  HSP257_CC1  15  819  176  54783  52.6258517  4.04E‐13  3.33E‐05 

HSP1335_CC1  HSP257_CC1  18  816  196  54763  69.7907705  1.11E‐16  3.33E‐05 

HSP1336_CC1  HSP257_CC1  21  813  196  54763  99.0581537  0  3.33E‐05 

HSP1337_CC1  HSP257_CC1  22  812  181  54778  120.773507  0  3.33E‐05 



HSP1338_CC1  HSP257_CC1  22  812  173  54786  127.300526  0  3.33E‐05 

HSP1339_CC1  HSP257_CC1  22  812  155  54804  144.181983  0  3.33E‐05 

HSP1340_CC1  HSP257_CC1  18  816  126  54833  118.750212  0  3.33E‐05 

HSP1341_CC2  HSP257_CC1  14  820  98  54861  92.3081959  0  3.33E‐05 

HSP1589_CC1  HSP257_CC1  9  825  73  54886  50.1299196  1.44E‐12  3.33E‐05 

HSP1590_CC1  HSP257_CC1  9  825  90  54869  38.8635226  4.54E‐10  3.33E‐05 

HSP1591_CC1  HSP257_CC1  8  826  96  54863  27.1788309  1.85E‐07  3.33E‐05 

HSP1593_CC1  HSP257_CC1  7  827  105  54854  17.2337901  3.31E‐05  3.33E‐05 

HSP1333_CC1  HSP258_CC1  12  780  157  54844  39.0954694  4.04E‐10  3.33E‐05 

HSP1334_CC1  HSP258_CC1  16  776  175  54826  66.2955036  3.33E‐16  3.33E‐05 

HSP1335_CC1  HSP258_CC1  20  772  194  54807  96.4457756  0  3.33E‐05 

HSP1336_CC1  HSP258_CC1  22  770  195  54806  118.337088  0  3.33E‐05 

HSP1337_CC1  HSP258_CC1  23  769  180  54821  142.999758  0  3.33E‐05 

HSP1338_CC1  HSP258_CC1  23  769  172  54829  150.530117  0  3.33E‐05 

HSP1339_CC1  HSP258_CC1  23  769  154  54847  169.998538  0  3.33E‐05 

HSP1340_CC1  HSP258_CC1  18  774  126  54875  126.667337  0  3.33E‐05 

HSP1341_CC2  HSP258_CC1  15  777  97  54904  114.969822  0  3.33E‐05 

HSP1589_CC1  HSP258_CC1  7  785  75  54926  29.7246402  4.98E‐08  3.33E‐05 

HSP1590_CC1  HSP258_CC1  7  785  92  54909  22.6332824  1.96E‐06  3.33E‐05 

HSP1087_CC1  HSP623_CC1  5  46  52  55690  470.778924  0  3.33E‐05 

HSP1088_CC1  HSP623_CC1  6  45  81  55661  441.853331  0  3.33E‐05 

HSP1089_CC1  HSP623_CC1  6  45  101  55641  357.176839  0  3.33E‐05 

HSP1090_CC1  HSP623_CC1  6  45  126  55616  287.421063  0  3.33E‐05 

HSP1091_CC1  HSP623_CC1  6  45  145  55597  249.858547  0  3.33E‐05 

HSP1092_CC1  HSP623_CC1  6  45  140  55602  258.795211  0  3.33E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1795_CC2  5  9  698  55081  133.614776  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1798_CC1  5  14  698  55076  95.906607  0  3.22E‐05 

HSP1459_CC1  HSP1799_CC1  5  14  698  55076  95.906607  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1015_CC1  20  60  580  55133  431.048928  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1016_CC1  28  70  572  55123  697.675676  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1017_CC1  35  81  565  55112  925.087436  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1018_CC1  36  89  564  55104  905.187915  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1019_CC1  35  91  565  55102  846.401394  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1020_CC1  34  85  566  55108  847.497159  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1021_CC2  29  78  571  55115  682.658056  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1023_CC2  18  57  582  55136  370.999247  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1386_CC2  34  179  566  55014  445.432111  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1629_CC1  7  23  593  55170  139.781129  0  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1087_CC1  6  51  594  55142  47.9060534  4.47E‐12  2.12E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1088_CC1  12  75  588  55118  132.476334  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1089_CC1  16  91  584  55102  194.082826  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1090_CC1  18  114  582  55079  196.233196  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1091_CC1  19  132  581  55061  188.465059  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1092_CC1  20  126  580  55067  219.258145  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1093_CC1  20  114  580  55079  242.198204  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1094_CC2  20  123  580  55070  224.630282  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1095_CC2  20  99  580  55094  277.414209  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1096_CC2  12  58  588  55135  170.083248  0  3.22E‐05 



HSP1460_CC1  HSP1264_CC2  5  17  595  55176  96.9859719  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1265_CC1  5  23  595  55170  74.1607559  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1795_CC2  5  9  595  55184  157.938837  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1798_CC1  5  14  595  55179  113.819763  0  3.22E‐05 

HSP1460_CC1  HSP1799_CC1  5  14  595  55179  113.819763  0  3.22E‐05 
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